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摘　要：通过线粒体 Ｄｌｏｏｐ控制区全序列分析澜沧江上游表村（ＢＣ）、叶枝（ＹＺ）、里底（ＬＤ）以及乌弄龙
（ＷＮＬ）等４个群体，共计７７尾短尾高原鳅的遗传多样性，为澜沧江上游短尾高原鳅的遗传多样性现状与种
质资源保护提供相关实验数据。结果表明：在９２１ｂｐ的 Ｄｌｏｏｐ控制区序列中，共发现变异位点２２个，其中，
单一变异位点８个，简约变异位点１４个，定义单倍型２１个；澜沧江上游短尾高原鳅群体单倍型多样性指数
（Ｈｄ）为０．８３７～０．９４２，核酸多样性指数（π）为０．００５１６～０．００５７２；里底群体单倍型多样性最高，表村群体最
低，且各群体呈现出“高Ｈｄ低π”遗传多样性模式。分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）结果表明：短尾高原鳅遗传差异
主要来自于群体内部（９７．９１％），２．０９％遗传变异来自于群体之间；各群体之间不存在遗传分化（Ｆｓｔ＝
－０．０２１３，Ｐ＝０．８０５）；表村和里底群体间遗传距离最远（０．００５６７），叶枝和乌弄龙群体遗传距离最近
（０．００５１１）；核酸中性检测结果均不显著（Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ＝０．６２４，Ｐ＝０．７３７；Ｆｕ’ｓＦｓ＝ －０．６６９，Ｐ＝０．３７７），核
酸错配未呈“泊松”单峰分布均表明澜沧江上游短尾高原鳅近期未经历过种群扩张事件。澜沧江上游短尾高

原鳅遗传多样性较为丰富，群体间遗传分化程度较低。
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　　澜沧江湄公河是东南亚最大的河流，也是世
界上淡水生物多样性最高的三大河流之一［１］。

根据沿江水文特征，澜沧江分为河源（从源头至

昌都）、上游（昌都以下至功果桥）、中游（功果桥

以下至景临桥）、下游（景临桥至勐腊县南腊河

口）。从河源到下游，鱼类野生种质资源呈显著

增多之势，表现为由适应高原生活的冷水性鱼类

裂 腹 鱼 亚 科 （Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｃｉｎａｅ）、高 原 鳅

（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ）等逐渐过渡到以
$

亚科（Ｂａｒｂｉｎａｅ）、
野鲮亚科（Ｌａｂｅｏｎｉｎａｅ）、

%

科（Ｓｉｓｏｒｉｄａｅ）为主的高
多样性鱼类区系。据多次资源调查及相关文献

记载，澜 沧 江 上 游 鱼 类 主 要 以 裂 腹 鱼

（Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｃｉｎａｅ）、高原鳅 （Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ）等为
主［２］。随着澜沧江干流梯级水电工程建设，澜沧

江某些土著鱼类生境和种群数量已经受到一定

程度的影响［３］。目前澜沧江流域多数土著鱼类

野生种质资源与遗传多样性分布尚属空白。因

此，深入研究澜沧江流域鱼类的遗传多样性变化

趋势，为保护澜沧江内土著鱼类提供理论依据，

开展鱼类遗传多样性研究是十分必要的。

高原鳅属（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ）鱼类栖息于青藏、云
贵高原等海拔较高的河流中［４］。目前普遍认为，

高原鳅属鱼类分化与青藏高原的隆起、形成有

关［５］。其生存于高寒环境，造就了生长速度缓

慢、性成熟周期长以及繁殖力低等特点［６］，一旦

种质资源受到破坏，很难在短时间内得到修复。

作为云南土著鱼类重要分支，高原鳅对维持水生

生态系统和生物多样性起着重要作用。据陈小

勇［７］报道，在云南境内各水系中，分布有安氏高

原鳅（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａａｎｇｅｌｉ，金沙江水系）、前鳍高原
鳅（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａａｎｔｅｒｏｄｏｒｓａｌｉｓ，金沙江水系）、短尾
高原鳅（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａ，澜沧江、金沙江水
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系）、抚仙高原鳅（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｆｕｘｉａｎｅｎｓｉｓ，抚仙
湖）、昆明高原鳅（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｇｅｊｉｕｅｎｓｉｓ，滇池流
域、金沙江水系）、怒江高原鳅 （Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ
ｎｕｊｉａｎｇｅｎｓａ，怒江水系）等２４种高原鳅，澜沧江流
域 主 要 分 布 有 短 尾 高 原 鳅 （Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ
ｂｒｅｖｉｃａｕｄａ）及细尾高原鳅（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｓｔｅｎｕｒａ），
且遗传多样性评估研究均属空白。短尾高原鳅

（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ ｂｒｅｖｉｃａｕｄａ） 隶 属 鲤 形 目

（Ｃｙｐｒｉｎｉｄｆｏｒｍｅｓ）鳅 科 （Ｃｏｂｉｔｉｄａｅ）条 鳅 亚 科
（Ｎｅｍａｃｈｅｉｌｉｎａｅ）高原鳅属（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ），根据《云
南鱼类名录》描述，短尾高原鳅主要分布于澜沧

江、怒江以及金沙江上游云南境内，作为高原鳅

在澜沧江流域的主要类群，其生物学及遗传多样

性特征在澜沧江上游高原鳅鱼类中具有一定代

表性。

线粒体 ＤＮＡ（ｍｔＤＮＡ）具有母系遗传、结构
简单、进化速率快且无组织特异性表达等特点，

是一种十分理想的分子标记［８９］。其中，由于缺

少编码压力的影响，线粒体 Ｄｌｏｏｐ控制区序列存
在大量插入、缺失，是线粒体中突变速率最快、变

异最大的一个区域［１０］，为遗传结构关系判定、鱼

类遗传育种、遗传资源保护等领域提供了重要理

论基础［１１１２］，被广泛应用于鱼类遗传多样性评估

研究［１３１４］中。为进一步填补基础研究数据的空

白，对来自澜沧江上游４个地理群体的短尾高原
鳅开展基于ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ控制区序列的遗传多
样性评估，以期为积累高原鳅属鱼类在澜沧江上

游基础性分子资料、为云南土著鱼类种质资源保

护提供理论依据的同时，亦可为后续高原鳅属鱼

类系统分化研究提供重要实验数据。

１　材料与方法

１．１　实验材料
短尾高原鳅采集自澜沧江干流上游云南境

内的４个采样点（图１），分别为表村（９９°１２′Ｅ，
２６°０７′Ｎ）、叶枝（９９°０４′Ｅ，２７°４１′Ｎ）、里底
（９９°０２′Ｅ，２７°５１′Ｎ）和乌弄龙（９９°００′Ｅ，２７°５２′
Ｎ），共计７７尾。剪取鳍条，放入无水乙醇脱水后
置于－２０℃保存。
１．２　ＤＮＡ提取及ＰＣＲ扩增

采用醋酸铵沉淀法提取每尾鱼鳍条组织

ＤＮＡ［１５］，提取的ＤＮＡ通过 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００紫外分
光光度计进行浓度及质量测定，ＤＮＡ浓度稀释至

图１　短尾高原鳅采样点
Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅｓａｍｐｌｉｎｇｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆ

Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａ

１００ｎｇ／μＬ作为模板待用。根据 ＮＣＢＩＧｅｎＢａｎｋ
数据库中已公布的短尾高原鳅线粒体基因组全

长序列（ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒ：ＫＴ２１３５８８．１）设计 Ｄ
ｌｏｏｐ 控 制 区 全 长 引 物 （ｄｗＤｌｏｏｐＦ： ５′
ＡＡＣＧＣＧＧＣＣＴＡＡＣＣＴＴＴＣ３′， ｄｗＤｌｏｏｐＲ： ５′
ＧＣＣＴＧＡＴＡＣＣＴＧＣＴＣＣＴＣＧＴＣ３′），引物由擎科生
物技术有限公司合成。ＰＣＲ反应体系为２５μＬ，
模板用量为１μＬ，上、下游引物（浓度：１０ｍｍｏｌ／
μＬ）各０．５μＬ，擎科金牌Ｍｉｘ２３μＬ。扩增反应在
ＢｉｏＲａｄＴ１００ＰＣＲ仪上进行，反应条件为：９８℃
预变性２ｍｉｎ；９８℃变性１０ｓ，５７℃退火１５ｓ，７２
℃延伸２５ｓ，３５个循环；７２℃延伸３ｍｉｎ。ＰＣＲ产
物经１％琼脂糖凝胶电泳检测后，由擎科生物科
技有限公司进行双向测通。

１．３　数据分析
在ＳｅｑＭａｎ软件包中，将正、反向测序峰图进

行拼接。拼接结束后，将７７尾短尾高原鳅Ｄｌｏｏｐ

３５
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序列导入 ＭＥＧＡ中进行比对和人工校正。通过
ＭＥＧＡ统计碱基组成及转换／颠换，基于 Ｋｉｍｕｒａ
双参数模型计算各群体内部及群体间遗传距离；

通过ＤｎａＳＰ软件统计核酸变异位点、计算单倍型
数目、单倍型多样性指数（Ｈｄ）等参数；通过
Ａｒｌｅｑｕｉｎ软件进行群体分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）、
估算遗传分化指数（Ｆｓｔ）及种群历史动态等参数；
通过 ｊＭｏｄｅｌｔｅｓｔ估算序列核酸替代模型，并将计
算结果代入 ＰｈｙＭＬ中构建基于最大似然法
（ＭａｘｉｍｕｍＬｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ＭＬ）的系统发育树，并通过
设置Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ＝１００评价系统发育树各分支置信
度。

２　结果

２．１　短尾高原鳅ｍｔＤＮＡ序列特征分析
通过ＮＣＢＩＧｅｎＢａｎｋ数据库已公布的短尾高

原鳅（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａ，ＩＤ：ＫＴ２１３５８８．１）ｍｔ
ＤＮＡ全长序列设计 Ｄｌｏｏｐ控制区引物。通过
ＰＣＲ扩增及测序，获得来自表村（ＢＣ）、里底
（ＬＤ）、乌弄龙（ＷＮＬ）和叶枝（ＹＺ）４个群体共７７
尾短尾高原鳅Ｄｌｏｏｐ全长序列。经ＭＥＧＡ比对，
共获得 ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ控制区全长序列９２１ｂｐ。
经Ｄｎａｓｐ分析，共包含变异位点２２个（单一变异
位点８个，简约变异位点１４个）。胸腺嘧啶（Ｔ）、
胞嘧啶（Ｃ）、腺嘌呤（Ａ）、鸟嘌呤（Ｇ）碱基含量分
别为 ３２．３７％、２１．４％、３２．９％和 １３．３５％，其中
Ａ＋Ｔ含量（６５．２６％）显著高于 Ｇ＋Ｃ含量
（３４．７４％）；表村群体 Ａ＋Ｔ、Ｇ＋Ｃ含量分别为
６５．２８％和３４．７２％，里底群体Ａ＋Ｔ、Ｇ＋Ｃ含量分
别为６５．２２％和３４．７８％，乌弄龙群体Ａ＋Ｔ、Ｇ＋Ｃ
含量分别为６５．２６％和３４．７４％，叶枝群体Ａ＋Ｔ、
Ｇ＋Ｃ含量分别为６５．２７％和３４．７３％，各群体间
Ａ＋Ｔ和Ｇ＋Ｃ含量无显著差异。转换与颠换比
为２．５７。

２．２　短尾高原鳅遗传多样性与单倍型分析
通过Ｄｎａｓｐ分析发现，４个群体７７尾短尾高

原鳅Ｄｌｏｏｐ序列可定义２１个单倍型（图２），其
中：单倍型Ｈａｐ＿１和Ｈａｐ＿４为４个群体共享，Ｈａｐ
＿２为表村、乌弄龙、叶枝３个群体共享，Ｈａｐ＿３为
表村、里底、叶枝３个群体共享，Ｈａｐ＿９和Ｈａｐ＿１２
为里底、乌弄龙、叶枝３个群体共享，Ｈａｐ＿６为表
村、叶枝２个群体共享，Ｈａｐ＿７为里底、乌弄龙２
个群体共享，Ｈａｐ＿１１、Ｈａｐ＿１３和 Ｈａｐ＿１４为里底、
叶枝２个群体共享；Ｈａｐ＿５为表村群体特有单倍
型，Ｈａｐ＿８、Ｈａｐ＿１０和Ｈａｐ＿１５为里底群体独有单
倍型，Ｈａｐ＿１６和Ｈａｐ＿１７为乌弄龙群体独有单倍
型，Ｈａｐ＿１８、Ｈａｐ＿１９、Ｈａｐ＿２０和Ｈａｐ＿２１为叶枝群
体独有单倍型。

　　４个群体短尾高原鳅总体单倍型多样性指数
（Ｈｄ）为０．９０６±０．０１３，核酸多样性指数（π）为
０．００５３６±０．０００１９，见表１。各群体单倍型多样
性指数（Ｈｄ）在０．８３７至０．９４２之间，其中：里底群
体单倍型多样性指数（Ｈｄ）最高（０．９４２±０．０３５），
表村群体最低（０．８３７±０．０４５）；各群体核酸多样
性指数（π）在０．００５１６至０．００５７２之间，表村群
体最高（０．００５７２±０．０００４５），乌弄龙群体最低
（０．００５１６±０．０００９１）。
２．３　基于 ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区的遗传距离、遗传
分化及系统发育分析

在ＭＥＧＡ中，通过Ｋｉｍｕｒａ２ｐａｒａｍｅｔｅｒ模型评
估４个群体之间的遗传距离。各群体之间为
０．００５１１至０．００５６７。里底和表村群体之间的遗
传距离最远，为０．００５６７，乌弄龙和叶枝群体遗
传距离最近为 ０．００５１１；组内遗传距离分析显
示：乌弄龙（０．００５１９）＜叶枝（０．００５３３）＜里底
（０．００５６７）＜表村（０．００５７６）；在 Ａｒｌｅｑｕｉｎ中进
行群体间遗传分化分析，各群体之间遗传分化指

数（Ｆｓｔ）均为不显著负值（Ｐ＞０．０５），表明各群体

表１　基于ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区的短尾高原鳅遗传多样性分析
Ｔａｂ．１　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓｉｎ４ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａｉｎｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
样本数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍｐｌｅｓ
单倍型多样性指数

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（Ｈｄ）
核酸多样性指数

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（π）
单倍型数量

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ
表村 ＢＣ １８ ０．８３７±０．０４５ ０．００５７２±０．０００４５ ６
里底 ＬＤ １９ ０．９４２±０．０３５ ０．００５６４±０．０００４５ １２
乌弄龙 ＷＮＬ １２ ０．９０９±０．０５６ ０．００５１６±０．０００９１ ８
叶枝 ＹＺ ２８ ０．９０５±０．０２８ ０．００５２４±０．０００３１ １４

４５



１期 赵静霞，等：云南澜沧江上游短尾高原鳅遗传多样性分析

之间无显著遗传分化（表２）。群体间和群体内部
分子方差分析（ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅ，
ＡＭＯＶＡ）表明，遗传变异主要来自于群体内部

（９７．９１％），见表 ３。单倍型 ＭＬ系统发育树显
示，各群体单倍型混杂分布，未形成４个地理单
元（乌弄龙、里底、叶枝、表村）的聚合群（图２）。

图２　短尾高原鳅ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐＭＬ系统发育树及各群体单倍型分布
Ｆｉｇ．２　ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐＭＬｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅａｎｄｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａ

表２　基于ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区的各群体间Ｋｉｍｕｒａ双参数遗传距离和遗传分化指数Ｆｓｔ
Ｔａｂ．２　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（Ｋｉｍｕｒａ２ｐａｒａｍｅｔｅｒｍｏｄｅｌ）ａｎｄＦｓｔａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｉｎｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ
群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
表村

ＢＣ
里底

ＬＤ
乌弄龙

ＷＮＬ
叶枝

ＹＺ
表村 ＢＣ ０．００５７６ －０．００９２６（Ｐ＝０．４３６） －０．００５１４（Ｐ＝０．４０５） －０．０３３０５（Ｐ＝０．８４７）
里底 ＬＤ ０．００５６７ ０．００５６７ －０．０２０３８（Ｐ＝０．５０５） －０．０２３７９（Ｐ＝０．６４９）
乌弄龙ＷＮＬ ０．００５４３ ０．００５３３ ０．００５１９ －０．０２４３２（Ｐ＝０．６３１）
叶枝 ＹＺ ０．００５３６ ０．００５３６ ０．００５１１ ０．００５３３

注：对角线（粗体）为组内遗传距离；对角线以上为遗传分化指数Ｆｓｔ；对角线以下为群体间遗传距离。
Ｎｏｔｅｓ：Ｄｉａｇｏｎａｌ（ｂｏｌｄ）ｉｓｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｗｉｔｈｉｎｔｈｅｇｒｏｕｐ；ＡｂｏｖｅｔｈｅｄｉａｇｏｎａｌｗａｓＦｓｔ；Ｂｅｌｏｗｔｈｅｄｉａｇｏｎａｌｉｓｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎ
ｇｒｏｕｐｓ．

表３　基于ｍｔＤＮＡ的ＡＭＯＶＡ分析
Ｔａｂ．３　ＴｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆＡＭＯＶＡｂａｓｅｄｏｎｍｔＤＮＡ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ
自由度

ｄｆ
平方和

Ｓｕｍｏｆｓｑｕａｒｅｓ

方差成分

Ｖａｒｉａｎｃｅ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

变异比例

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ

遗传分化指数

Ｆｓｔ

群体间 Ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ３ ５．１２７ ０．０５８５Ｖａ ２．０９
群体内部 Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ７３ ２０４．４９７ ２．７４３０Ｖｂ ９７．９１
总计 Ｔｏｔａｌ ７６ ２０９．６２４ ２．８０１５ －０．０２１３（Ｐ＝０．８０５）

２．４　短尾高原鳅群体历史动态分析
在Ａｒｌｅｑｕｉｎ中，Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ及 Ｆｕ’ｓＦｓ中性

检验被用于种群扩增历史判定。总群体Ｔａｊｉｍａ’ｓ
Ｄ及Ｆｕ’ｓＦｓ检验结果均不显著（Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ＝
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０．６２４，Ｐ＝０．７３７；Ｆｕ’ｓＦｓ＝ －０．６６９，Ｐ＝
０．３７７），且检验也不显著（表 ４）。此外，碱基错

配分布亦未呈“泊松分布”（图３）。这表明澜沧
江４个地理群体近期并未经历种群扩张事件。

表４　澜沧江短尾高原鳅４个群体中性检验
Ｔａｂ．４　ＴｈｅＮｅｕｔｒａｌｉｔｙｔｅｓｔｓｏｆ４ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａｆｒｏｍＬａｎｃａｎｇＲｉｖｅｒ

中性检验 Ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙｔｅｓｔｓ 表村 ＢＣ 里底 ＬＤ 乌弄龙 ＷＮＬ 叶枝 ＹＺ 总体 Ｔｏｔａｌ

Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ １．４４３ ０．０１４５ ０．４１６ ０．６２２ ０．６２４
Ｔａｊｉｍａ’ｓＤＰｖａｌｕｅ ０．９４６ ０．５２７ ０．７０３ ０．７７２ ０．７３７
Ｆｕ’ｓＦｓ ２．８３４ －２．２９７ －０．８２６ －２．３８６ －０．６６９
Ｆｕ’ｓＦｓＰｖａｌｕｅ ０．８８７ ０．１５８ ０．３１８ ０．１４４ ０．３７７

图３　短尾高原鳅核酸错配分布
Ｆｉｇ．３　ＮｕｃｌｅｏｔｉｄｅｍｉｓｍａｔｃｈｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａ

３　讨论

近年来，随着梯级水电工程建设对当地土著

鱼类产生了一定程度影响，澜沧江鱼类群落结构

发生了变化，鲤形目种类数占比逐渐减少，由

１９９０年以前的７２．２％逐步下降至２０１８—２０１９年
的５９．５％，鱼类多样性及物种丰富度大幅下降，
尤其是土著鱼类［３，１６］。澜沧江流域的高原鳅主要

有短尾高原鳅和细尾高原鳅［７］，短尾高原鳅为一

种主要分布于青藏高原及邻近较高区域的广布

种［７，１７］，与其他高原鱼类一样，具有生长缓慢、繁

殖力低以及性成熟周期长等特点，种群生境一旦

遭到破坏，很难在短时间内恢复［５］。

利用分子生物学手段评估云南境内高原鳅

属鱼类遗传多样性，本研究尚属首次。通过对来

自里底、乌弄龙、叶枝以及表村等４个群体的７７
尾短尾高原鳅进行线粒体 ＤＮＡＤｌｏｏｐ控制区遗
传多样性分析发现，短尾高原鳅线粒体 Ａ＋Ｔ含
量为６５．２６％，Ｇ＋Ｃ含量为３４．７４％，核酸组成
与很多鱼类一样，存在“高 Ａ／Ｔ、低 Ｃ／Ｇ”偏

好［１８２０］，这可能是由于在进化历程中线粒体 Ｄ
ｌｏｏｐ控制区展现出较高突变速率且腺嘌呤和胸腺
嘧啶键能较低造成的［２１２２］。

物种遗传多样性是衡量一个物种对环境适

应能力强弱的重要依据，而单倍型多样性指数

（Ｈｄ）和核酸多样性指数（π）通常作为评判种群、
物种遗传多样性的重要指标［２３２５］。对于高原鳅

属鱼类，杨成等［２６］对青海省龙羊峡、李家峡等地

硬刺高原鳅开展分析发现，其单倍型多样性指数

（Ｈｄ）为 ０．６５～０．８９，核酸多样性指数（π）为
０．００１０～０．００２５；张艳萍等［２７］对黄河玛曲段似

鲇高原鳅分析后，发现其单倍型多样性指数（Ｈｄ）
为０．８６１，核酸多样性指数（π）为０．０１４１９；李兰
兰等［２８］就目前已有分子数据记录的高原鳅种类

（细尾高原鳅、东方高原鳅、拟鲇高原鳅、达里湖

高原鳅、湘西盲高原鳅）进行了遗传多样性和系

统发育分析，分析结果表明细尾高原鳅单倍型多

样性指数（Ｈｄ）最高（０．８９９），湘西盲高原鳅最低
（０．２８６），拟鲇高原鳅核酸多样性指数（π）最高
（０．０４２５９），湘西盲高原鳅最低（０．０００５）。本研
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究发现澜沧江上游短尾高原鳅单倍型多样性指

数（Ｈｄ）为０．８３７～０．９４２，核酸多样性指数（π）为
０．００５１６～０．００５７２，与他们相比澜沧江上游短
尾高原鳅具有较高的遗传多样性，但与澜沧江流

域中目前已知鱼类相比，本研究中的澜沧江上游

短尾高原鳅遗传多样性程度适中。在澜沧江中

下游的宽额鳢单倍型多样性指数（Ｈｄ）为０．５７３，
核苷酸多样性（０．０１７）［２９］；老挝纹胸鎣单倍型多
样性指数（Ｈｄ）为０．８４４４～１．００００，核酸多样性
指数（π）０．００２１～０．００４１［３０］。本研究中，４个
群体均出现高单倍型多样性、低核酸多样性，即

“高Ｈｄ低π”的遗传多样性模式。这可能是因为
短尾高原鳅曾经历过较小的种群快速扩增事件，

此过程中，单倍型得以扩充而核酸变异缺乏有效

积累（核酸变异所需时间更长）［３１３２］。

群体间的遗传距离是分类的一个重要依据。

根据ＳＨＡＫＬＥＥ等［３３］提出的鱼类在种群（０．０５）、
种（０．３）和属（０．９）水平上的遗传距离分类依据。
本研究中各群体间的遗传距离为０．００５１１～
０．００５６７，短尾高原鳅的群体内和群体间遗传距
离都在种群的范围内，且群体间遗传距离与群体

内的遗传距离差异不明显，短尾高原鳅群体间无

明显的种群分化。虽然４个群体间遗传分化程
度很低，但基于Ｋｉｍｕｒａ双参数的各群体间遗传距
离显示，表村群体与里底、乌弄龙群体遗传距离

稍远。这可能是由于表村与里底、乌弄龙等地理

位置相距较远且近年新修建的水利工程相隔造

成的。Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ与Ｆｕ’ｓＦｓ检验通常作为判定
种群中性进化的检测方法［３４］。本研究中，

Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ与Ｆｕ’ｓＦｓ检验均证实澜沧江上游短
尾高原鳅群体遵行中性进化。同时，核酸错配分

布并未呈现单峰“泊松分布”，也支持上述结论。

Ｆｓｔ作为测量群体间遗传分化的重要参数，不
同值代表不同程度的分化［１８］：Ｆｓｔ＜０．０５，无遗传
分化；０．０５≤Ｆｓｔ＜０．１５，较小遗传分化；０．１５≤
Ｆｓｔ＜０．２５，中度遗传分化；Ｆｓｔ≥０．２５，遗传分化较
大）。本研究中４个群体间的遗传分化指数Ｆｓｔ值
在－０．０３３０５与 －０．００５１４之间，均低于０．０５，
表明澜沧江上游各群体短尾高原鳅群体可能不

存在遗传分化。另外，分子方差分析结果显示，

短尾高原鳅群体内遗传变异占９７．９１％，且遗传
分化指数仅为 －０．０２１３（Ｐ＝０．８０５），表明短尾
高原鳅整体的遗传变异绝大部分来自群体内部，

可能是群体间基因交流频繁，缺乏遗传变异所

致［３５］。基于２１个单倍型构建的系统发育树分
析，发现单倍型分布混杂，未能观察到明显的地

理聚群或分化形成独立的一支，同样也支持澜沧

江上游４个短尾高原鳅群体种群未发生明显分
化。此外，本项目研究发现澜沧江上游江段，短

尾高原鳅仅出现在乌弄龙、里底、叶枝和表村 ４
个采样点附近，这可能是几个方面的原因造成

的：一是短尾高原鳅自身的生活习性所导致；二

是水电工程修筑所引起的物种生境缩小所致；三

是本研究中采样点设置受现实条件影响有一定

局限性导致，下一步我们将对此继续深入研究。

生物多样性是人类赖以生存的物质基础，包

括遗传多样性、物种多样性和生态系统多样性等

多个层次［１］。遗传突变造就了物种的遗传多样

性，而丰富的遗传多样性通常又左右着物种对环

境变化的适应能力。澜沧江流域中各鱼类的遗

传多样性数据较少，尤其是土著鱼类［２９３０，３６３７］，依

据现有的数据还不能对澜沧江流域整体的鱼类

遗传多样性做出完整的评估，我们拟通过该项目

中积累的相关实验数据，尤其是群体遗传多样性

现状的数据，作为目前澜沧江流域水电工程修建

初期的基础数据，后续通过不断加强监测，将遗

传多样性的数据与短尾高原鳅等土著鱼类的繁

殖、孵化场所、迁移生活习性等结合，对土著鱼类

在澜沧江上游的资源情况进行更全面的评估。

参考文献：

［１］　李雪晴，孙赫英，何德奎，等．澜沧江湄公河中上游淡

水鱼类多样性［Ｊ］．生物多样性，２０１９，２７（１０）：１０９０

１１００．

ＬＩＸＱ，ＳＵＮＨＹ，ＨＥＤＫ，ｅｔａｌ．Ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒｆｉｓｈｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｉｎｔｈｅｕｐｐｅｒａｎｄｍｉｄｄｌｅｒｅａｃｈｅｓｏｆｔｈｅＬａｎｃａｎｇＭｅｋｏｎｇ

Ｒｉｖｅｒ［Ｊ］．ＢｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙＳｃｉｅｎｃｅ，２０１９，２７（１０）：１０９０

１１００．

［２］　康斌，何大明．澜沧江鱼类生物多样性研究进展［Ｊ］．资

源科学，２００７（５）：１９５２００．

ＫＡＮＧＢ，ＨＥＤＭ．Ｒｅｓｅａｒｃｈｐｒｏｇｒｅｓｓｏｆｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｆｉｓｈ

ｓｐｅｃｉｅｓｉｎｔｈｅＬａｎｃａｎｇｊｉａｎｇＲｉｖｅｒ［Ｊ］．ＲｅｓｏｕｒｃｅｓＳｃｉｅｎｃｅ，

２００７（５）：１９５２００．

［３］　洪迎新，施文卿，陈宇琛，等．水电梯级开发进程中澜沧

江干流鱼类群落演变特征［Ｊ］．生态学报，２０２１，４１（１）：

１１９．

ＨＯＮＧＹＸ，ＳＨＩＷ Ｑ，ＣＨＥＮＹＣ，ｅｔａｌ．Ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎｏｆ

ｆｉｓｈｃｏｍｍｕｎｉｔｙｉｎｔｈｅｍａｉｎｓｔｒｅａｍｏｆＬａｎｃａｎｇＲｉｖｅｒｄｕｒｉｎｇ

ｃａｓｃａｄｅｈｙｄｒｏｐｏｗｅｒｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ［Ｊ］．ＡｃｔａＥｃｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，

７５



上 海 海 洋 大 学 学 报 ３１卷

２０２１，４１（１）：１１９．

［４］　何春林，宋昭彬，张鹗．中国高原鳅属鱼类及其分类研

究现状［Ｊ］．四川动物，２０１１，３０（１）：１５０１５５．

ＨＥＣＬ，ＳＯＮＧＺＢ，ＺＨＡＮＧＥ．ＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｆｉｓｈｅｓｉｎＣｈｉｎａ

ａｎｄｔｈｅｓｔａｔｕｓｏｆｉｔｓｔａｘｏｎｏｍｉｃｓｔｕｄｉｅｓ［Ｊ］．ＳｉｃｈｕａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆ

Ｚｏｏｌｏｇｙ，２０１１，３０（１）：１５０１５５．

［５］　冯晨光，童超，张仁意，等．青藏高原东北部边缘高原鳅

属鱼类的多样性与分布格局［Ｊ］．生物多样性，２０１７，２５

（１）：５３６１．

ＦＥＮＧＣＧ，ＴＯＮＧＣ，ＺＨＡＮＧＲＹ，ｅｔａｌ．Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄ

ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｓｐｅｃｉｅｓｉｎｔｈｅｎｏｒｔｈｅａｓｔｅｒｎ

ｍａｒｇｉｎｏｆｔｈｅＴｉｂｅｔａｎＰｌａｔｅａｕ［Ｊ］．ＢｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙＳｃｉｅｎｃｅ，

２０１７，２５（１）：５３６１．

［６］　王树森，谢佳燕，任程，等．短尾高原鳅繁殖力初步研究

［Ｊ］．四川动物，２０１６，３５（３）：４４０４４３．

ＷＡＮＧＳＳ，ＸＩＥ ＪＹ，ＲＥＮ Ｃ，ｅｔａｌ．Ｒｅｓｅａｒｃｈｏｆ

ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｉｎＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａ［Ｊ］．

ＳｉｃｈｕａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＺｏｏｌｏｇｙ，２０１６，３５（３）：４４０４４３．

［７］　陈小勇．云南鱼类名录［Ｊ］．动物学研究，２０１３，３４（４）：

２８１３４３．

ＣＨＥＮＸＹ．ＣｈｅｃｋｌｉｓｔｏｆｆｉｓｈｅｓｏｆＹｕｎｎａｎ［Ｊ］．Ｚｏｏｌｏｇｉｃａｌ

Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１３，３４（４）：２８１３４３．

［８］　肖海霞，玉山江，王兵强，等．线粒体 ＤＮＡ在动物起源

进化和遗传多样性中的应用［Ｊ］．兽医导刊，２０１５，

（１２）：３９４０．

ＸＩＡＯＨＸ，ＹＵＳＪ，ＷＡＮＧＢＱ，ｅｔａｌ．Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆ

ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｉｎａｎｉｍａｌｏｒｉｇｉｎｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｎｄｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ［Ｊ］．ＡｎｉｍａｌＨｅａｌｔｈ，２０１５，（１２）：３９４０．

［９］　倪攀．线粒体从头组装揭示欧亚猪遗传多样性及分子进

化［Ｄ］．武汉：华中农业大学，２０１８，１６．

ＮＩＰ．Ｄｅｎｏｖｏａｓｓｅｍｂｌｙｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｏｍｅｓｐｒｏｖｉｄｅｓ

ｉｎｓｉｇｈｔｓｉｎｔｏｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎｉｎ

Ｅｕｒｏｐｅａｎ ａｎｄ Ａｓｉａｎ ｐｉｇｓ［Ｄ］． Ｗｕｈａｎ： Ｈｕａｚｈｏｎｇ

ＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１８，１６．

［１０］　刘红艳，余来宁，张繁荣．鱼类线粒体 ＤＮＡ控制区的分

子结构及应用进展［Ｊ］．水利渔业，２００８，２８（２）：４８．

ＬＩＵＨＹ，ＹＵＬＮ，ＺＨＡＮＧＦＲ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄ

ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｃｏｎｔｒｏｌｒｅｇｉｏｎｉｎｆｉｓｈ［Ｊ］．

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＨｙｄｒｏｅｃｏｌｏｇｙ，２００８，２８（２）：４８．

［１１］　廖小林．长江流域几种重要鱼类的分子标记筛选开发及

群体遗传分析［Ｄ］．武汉：中国科学院研究生院（水生生

物研究所），２００６，１５．

ＬＩＡＯＸＬ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓａｎｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｅｓｉｎｓｅｖｅｒａｌｉｍｐｏｒｔａｎｔｆｉｓｈｅｓｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄｉｎｔｈｅ

Ｙａｎｇｔｚｅ Ｒｉｖｅｒ ｓｙｓｔｅｍ ［Ｄ］． Ｗｕｈａｎ： Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ

Ｈｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，ＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００６，１５．

［１２］　张琴，曹洋铭，陆化杰，等．基于线粒体基因标记的太平

洋褶柔鱼群体遗传结构及变异分析［Ｊ］．上海海洋大学学

报，２０２１，３０（４）：７６３７６９．

ＺＨＡＮＧＱ，ＣＡＯＹＭ，ＬＵＨＪ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎａｎｄ

ｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆＴｏｄａｒｏｄｅｓｐａｃｉｆｉｃｕｓｂａｓｅｄｏｎ

ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｈａｎｇｈａｉＯｃｅａｎ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０２１，３０（４）：７６３７６９．

［１３］　ＣＡＯＹＢ，ＣＨＥＮＸＱ，ＷＡＮＧＳ，ｅｔａｌ．Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｎｄ

ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｄｏｗｎｓｔｒｅａｍ ｇｅｎｅｏｆＨｙｐｏｘｉａＩｎｄｕｃｉｂｌｅ

ｆａｃｔｏｒ１αｉｎＮａｋｅｄＣａｒｐ（Ｇｙｍｎｏｃｙｐｒｉｓｐｒｚｅｗａｌｓｋｉｉ）ｆｒｏｍ

ＬａｋｅＱｉｎｇｈａｉ，Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｏｌｅｃｕｌａｒＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，

２００８，６７（５）：５７０５８０．

［１４］　黄志坚，徐晓鹏，唐晶晶，等．淡水鱼类线粒体 ＤＮＡＤ

ｌｏｏｐ基因的引物设计和应用［Ｊ］．中山大学学报（自然科

学版），２００９，４８（４）：８４８８．

ＨＵＡＮＧＺＪ，ＸＵＸＰ，ＴＡＮＧＪＪ，ｅｔａｌ．Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎａｎｄ

ｐｒｉｍｅｒｄｅｓｉｇｎｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡＤｌｏｏｐｏｆｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ

ｆｉｓｈｅｓ［Ｊ］． Ａｃｔａ Ｓｃｉｅｎｔｉａｒｕｍ Ｎａｔｕｒａｌｉｕｍ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔａｔｉｓ

Ｓｕｎｙａｔｓｅｎｉ，２００９，４８（４）：８４８８．

［１５］　吴俊颉．ＸＹ和ＹＹ黄颡鱼精巢转录组分析以及 ｒｂｍｘ基

因在鱼类性腺发育中的功能研究［Ｄ］．武汉：华中农业

大学，２０１７，１７１９．

ＷＵＪＪ．ＴｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆＸＹ，ＹＹＹｅｌｌｏｗＣａｔｆｉｓｈ

ｔｅｓｔｅｓａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｓｔｕｄｙｏｆｒｂｍｘｉｎｆｉｓｈｇｏｎａｄｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ

［Ｄ］．Ｗｕｈａｎ：ＨｕａｚｈｏｎｇＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１７，１７

１９．

［１６］　张超．梯级水电开发背景下澜沧江鱼类物种多样性和系

统发育多样性的变化［Ｄ］．昆明：云南大学，２０１８，３６

４０．

ＺＨＡＮＧＣ．Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓｏｆｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ

ｆｉｓｈｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｔｈｅＬａｎｃａｎｇＲｉｖｅｒｔｏｃａｓｃａｄｅｈｙｄｒｏｐｏｗｅｒ

ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ［Ｄ］．Ｋｕｎｍｉｎｇ：Ｙｕｎｎａｎｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１８，３６

４０．

［１７］　朱松泉．中国条鳅志［Ｍ］．南京：江苏科学技术出版社，

１９８９：１０７１０８．

ＺＨＵＳＱ．ＴｈｅＮｅｍａｃｈｅｉｌｉｄａｅｏｆＣｈｉｎａ［Ｍ］．Ｎａｎｊｉｎｇ：

ＪｉａｎｇｓｕＳｃｉｅｎｃｅａｎｄＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙＰｕｂｌｉｓｈｉｎｇＨｏｕｓｅ，１９８９：

１０７１０８．

［１８］　彭敏，王大鹏，施军，等．西江流域卷口鱼线粒体Ｄｌｏｏｐ

序列的遗传多样性分析［Ｊ］．渔业科学进展，２０２０，４１

（５）：３０３７．

ＰＥＮＧＭ，ＷＡＮＧＤＰ，ＳＨＩＪ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆＰｔｙｃｈｉｄｉｏｊｏｒｄａｎｉ

ｉｎＸｉｊｉａｎｇＲｉｖｅｒｂａｓｉｎ［Ｊ］．ＭａｒｉｎｅＦｉｓｈｅｒｉｅｓＲｅｓｅａｒｃｈ，

２０２０，４１（５）：３０３７．

［１９］　时伟，孔晓瑜，江金霞，等．舌鳎亚科鱼类线粒体控制区

快速进化及其重复序列延伸机制初步研究［Ｊ］．中国海洋

大学学报（自然科学版），２０１２，４２（ｓ１）：８１８７．

ＳＨＩＷ，ＫＯＮＧＸＹ，ＪＩＡＮＧＪＸ，ｅｔａｌ．Ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙｓｔｕｄｙｏｎ

ｔｈｅｒａｐｉｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆｍｔＤＮＡ ｃｏｎｔｒｏｌｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ

ｍｅｃｈａｎｉｓｍｏｆｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔｕｎｉｔｓｉｎＣｙｎｏｇｌｏｓｓｉｎａｅＦｉｓｈｅｓ

［Ｊ］．ＰｅｒｉｏｄｉｃａｌｏｆＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＣｈｉｎａ，２０１２，４２

（ｓ１）：８１８７．

［２０］　刘滨，刘新富，刘思涛，等．大菱鲆引进群体与国内累代

繁养群体线粒体 Ｄｌｏｏｐ区部分序列的遗传多态性分析

［Ｊ］．渔业科学进展，２０１３，３４（６）：３１３６．

ＬＩＵＢ，ＬＩＵＸＦ，ＬＩＵＳＴ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｐａｒｔｉａｌ

ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐｒｅｇｉｏｎａｍｏｎｇｓｔｏｃｋｓｏｆｔｕｒｂｏｔＳｃｏｐｈｔｈａｌｍｕｓ

８５



１期 赵静霞，等：云南澜沧江上游短尾高原鳅遗传多样性分析

ｍａｘｉｍｕｓｒｅｃｅｎｔｌｙｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄａｎｄｌｏｎｇｆａｒｍｅｄｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．

ＭａｒｉｎｅＦｉｓｈｅｒｉｅｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１３，３４（６）：３１３６．

［２１］　ＸＵＳ，ＳＣＨＡＡＣＫＳ，ＳＥＹＦＥＲＴＡｅｔａｌ．Ｈｉｇｈｍｕｔａｔｉｏｎｒａｔｅｓ

ｉｎｔｈｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｏｍｅｓｏｆＤａｐｈｎｉａ ｐｕｌｅｘ［Ｊ］．

Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｂｉｏｌｏｇｙａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１２，２９（２）：７６３７６９．

［２２］　ＺＥＶＩＡＮＩＭ，ＳＥＲＶＩＤＥＩＳ，ＧＥＬＬＥＲＡＣ，ｅｔａｌ．Ａｎａｕｔｏｓｏｍａｌ

ｄｏｍｉｎａｎｔｄｉｓｏｒｄｅｒｗｉｔｈｍｕｌｔｉｐｌｅｄｅｌｅｔｉｏｎｓｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ

ＤＮＡｓｔａｒｔｉｎｇａｔｔｈｅＤｌｏｏｐｒｅｇｉｏｎ［Ｊ］．ＬｅｔｔｅｒｓｔｏＮａｔｕｒｅ，

１９８９，３３９（６２２２）：３０９３１１．

［２３］　李珊，郭健康，安苗，等．锦江河３种鳜的遗传变异及其

多样性评价［Ｊ］．上海海洋大学学报，２０１８，２７（５）：６６６

６７３．

ＬＩＳ，ＧＵＯＪＫ，ＡＮＭ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｖａｒｉａｔｉｏｎ

ｏｆｔｈｒｅｅＳｉｎｉｐｅｒｃｉｎｅｆｉｓｈｅｓｉｎＪｉｎｊｉａｎｇＲｉｖｅｒ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

ＳｈａｎｇｈａｉＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１８，２７（５）：６６６６７３．

［２４］　魏广莲，徐钢春，顾若波，等．基于 ｍｔＤＮＡＣｙｔｂ序列分

析养殖与野生刀鲚群体的遗传多样性［Ｊ］．江西农业大学

学报，２０１２，３４（６）：１２１６１２２１，１２４４．

ＷＥＩＧＬ，ＸＵＧＣ，ＧＵＲＢ，ｅｔａｌ．Ｓｔｕｄｉｅｓｏｎｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｆａｒｍｅｄａｎｄｗｉｌｄｐｏｐｉｌａｔｉｏｎｏｆＣｏｉｌｉａｎａｓｕｓｂｙ

ａｎａｌｙｓｉｎｇ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ Ｃｙｔｂ ｇｅｎｅｓ［Ｊ］． Ａｃｔａ

ＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔａｔｉｓＪｉａｎｇｘｉｅｎｓｉｓ，２０１２，３４（６）：１２１６

１２２１，１２４４．

［２５］　张宏，赵良杰，胡忠军，等．千岛湖和长江黄尾鲴种群的

遗传变异研究［Ｊ］．上海海洋大学学报，２０１５，２４（１）：

１２１９．

ＺＨＡＮＧＨ，ＺＨＡＯＬＪ，ＨＵＺＪ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆＸｅｎｏｃｙｐｒｉｓｄａｖｉｄｉｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｆｒｏｍＱｉａｎｄａｏＬａｋｅ

ａｎｄＹａｎｇｔｚｅ Ｒｉｖｅｒ［Ｊ］． ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｈａｎｇｈａｉＯｃｅａｎ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１５，２４（１）：１２１９．

［２６］　杨成，申志新，王国杰，等．基于Ｃｙｔｂ基因序列的拟硬刺

高原鳅遗传多样性研究［Ｊ］．安徽农业科学，２０１１，３９

（２５）：１５３９５１５３９６．

ＹＡＮＧＣ，ＳＨＥＮＺＸ，ＷＡＮＧＧＪ，ｅｔａｌ．Ｓｔｕｄｙｏｎｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｐｓｅｕｄｏｓｃｌｅｒｏｐｔｅｒａｂａｓｅｄｏｎＣｙｔｂｇｅｎｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｈｕｉＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１１，

３９（２５）：１５３９５１５３９６．

［２７］　张艳萍，娄忠玉，王太，等．黄河玛曲段似鲇高原鳅的种

群遗传多样性［Ｊ］．淡水渔业，２０１３，４３（６）：８６８９．

ＺＨＡＮＧＹＰ，ＬＯＵＺＹ，ＷＡＮＧＴ，ｅｔａｌ．Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｓｉｌｕｒｏｉｄｅｓｉｎＭａｑｕｓｅｃｔｉｏｎｉｎｕｐｐｅｒ

ｒｅａｃｈｅｓｏｆＹｅｌｌｏｗＲｉｖｅｒ［Ｊ］．ＦｒｅｓｈｗａｔｅｒＦｉｓｈｅｒｉｅｓ，２０１３，４３

（６）：８６８９．

［２８］　李兰兰，权金强，王乃亮，等．基于ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ分析高

原鳅群体遗传多样性和系统发育［Ｊ］．基因组学与应用

生物学，２０２１，４０（１）：１４３１５２．

ＬＩＬＬ，ＱＵＡＮＪＱ，ＷＡＮＧＮＬ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｎｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ［Ｊ］．

ＧｅｎｏｍｉｃｓａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｌｏｇｙ，２０２１，４０（１）：１４３１５２．

［２９］　薛丹，章群，郜星晨，等．基于线粒体控制区的云南澜沧

江和海南岛主要水系宽额鳢遗传变异分析［Ｊ］．水生生物

学报，２０１５，３９（０６）：１１０７１１１６．

ＸＵＥＤ，ＺＨＡＮＧＱ，ＧＡＯＸＣ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆ

ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｂａｓｅｄｏｎｍｔｄｎａｃｏｎｔｒｏｌｒｅｇｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆ

ｃｈａｎｎａｇａｃｈｕｓｉｎｔｈｅＬａｎｃａｎｇＲｉｖｅｒｉｎＹｕｎｎａｎｐｒｏｖｉｎｃｅａｎｄ

ｔｈｅｍａｉｎｒｉｖｅｒｓｉｎＨａｉｎａｎｐｒｏｖｉｎｃｅｏｆＣｈｉｎａ［Ｊ］．Ａｃｔａ

ＨｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，２０１５，３９（０６）：１１０７１１１６．

［３０］　金菊．澜沧江老挝纹胸鎣遗传结构分析［Ｄ］．武汉：华中

农业大学，２０１１，２３２４．

ＪＩＮＪ．ＴｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｎＧｌｙｐｔｏｔｈｏｒａｘ

ＬａｏｓｅｎｓｉｓＦｏｗｌｅｒｉｎＬａｎｃａｎｇＲｉｖｅｒ［Ｄ］．Ｗｕｈａｎ：Ｈｕａｚｈｏｎｇ

ＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１１，２３２４．

［３１］　库喜英，周传江，何舜平．中国黄颡鱼的线粒体 ＤＮＡ多

样性及其分子系统学［Ｊ］．生物多样性，２０１０，１８（３）：

２６２２７４．

ＫＵＸＹ，ＺＨＯＵＣＪ，ＨＥＳＰ．ＶａｌｉｄｉｔｙｏｆＰｓｅｕｄｏｂａｇｒｕｓ

ｓｉｎｅｎｓｉｓａｎｄｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＰｓｅｕｄｏｂａｇｒｕｓ

ｆｕｌｖｉｄｒａｃｏｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＢｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙＳｃｉｅｎｃｅ，

２０１０，１８（３）：２６２２７４．

［３２］　ＭＡＮＳＩＯＮＧ，ＲＯＳＥＮＢＡＵＭＧ，ＳＣＨＯＥＮＥＮＢＥＲＧＥＲＮ，

ｅｔａｌ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｉｎｆｏｒｍｅｄｂｙｇｅｏｌｏｇｉｃａｌｈｉｓｔｏｒｙ

ｓｕｐｐｏｒｔｓｍｕｌｔｉｐｌｅ，ｓｅｑｕｅｎｔｉａｌｉｎｖａｓｉｏｎｓｏｆｔｈｅＭｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎ

Ｂａｓｉｎｂｙｔｈｅａｎｇｉｏｓｐｅｒｍ ｆａｍｉｌｙＡｒａｃｅａｅ［Ｊ］．Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ

Ｂｉｏｌｏｇｙ，２００８，５７（２）：２６９２８５．

［３３］　ＳＨＡＫＬＥＥＪＢ，ＴＡＭＡＲＵＣＳ，ＷＡＰＬＥＳＲＳ．Ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ

ａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｍａｒｉｎｅｆｉｓｈｅｓｓｔｕｄｉｅｄｂｙｔｈｅｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｉｃ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐｒｏｔｅｉｎｓ［Ｊ］．ＰａｃｉｆｉｃＳｃｉｅｎｃｅ，１９８２，３６（２）：

１４１１５７．

［３４］　ＣＡＳＵＬＬＩＡ，ＩＮＴＥＲＩＳＡＮＯＭ，ＳＲＥＴＥＲＴ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃ

ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙｏｆＥｃｈｉｎｏｃｏｃｃｕｓｇｒａｎｕｌｏｓｕｓｓｅｎｓｕｓｔｒｉｃｔｏｉｎＥｕｒｏｐｅ

ｉｎｆｅｒｒｅｄｂｙｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ，

ＧｅｎｅｔｉｃｓａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１２，１２（２）：３７７３８３．

［３５］　李敏，孔啸兰，许友伟，等．基于线粒体控制区序列的花

斑蛇鲻遗传多态性分析［Ｊ］．热带海洋学报，２０２０，３９

（４）：４２４９．

ＬＩＭ，ＫＯＮＧＸＬ，ＸＵＹＷ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｏｆ

ｔｈｅＢｒｕｓｈｔｏｏｔｈｌｉｚａｒｄｆｉｓｈＳａｕｒｉｄａｕｎｄｏｓｑｕａｍｉｓｂａｓｅｄｏｎ

ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＴｒｏｐｉｃａｌ

Ｏｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙ，２０２０，３９（４）：４２４９．

［３６］　杨丽萍，胡俊仪，秦超彬，等．基于线粒体 Ｃｙｔｂ分析入

侵云南四大水系的麦穗鱼群体遗传结构［Ｊ］．水产学报，

２０２０，４４（３）：３３９３５０．

ＹＡＮＧＬＰ，ＨＵＪＹ，ＱＩＮＣＢ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆＰｓｅｕｄｏｒａｓｂｏｒａｐａｒｖａｉｎｔｈｅｆｏｕｒｍａｊｏｒｒｉｖｅｒｓｙｓｔｅｍｓ

ｉｎＹｕｎｎａｎｂａｓｅｄｏｎｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＣｙｔｂ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

ＦｉｓｈｅｒｉｅｓｏｆＣｈｉｎａ，２０２０，４４（３）：３３９３５０．

［３７］　秦凯波，仇玉萍，郑毅．云南８个地区食蚊鱼种群的遗传

结构分析［Ｊ］．西南林业大学学报（自然科学），２０１７，３７

（４）：１１３１１９．

ＱＩＮＫ Ｂ，ＱＩＵ Ｙ Ｐ，ＺＨＥＮＧ Ｙ．Ｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆ

Ｇａｍｂｕｓｉａａｆｆｉｎｉｓｉｎ８ｒｅｇｉｏｎｓｏｆＹｕｎｎａｎ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

ＳｏｕｔｈｗｅｓｔＦｏｒｅｓｔｒｙＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ（ＮａｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ），２０１７，３７

（４）：１１３１１９．

９５



上 海 海 洋 大 学 学 报 ３１卷

ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａｉｎｔｈｅｕｐｐｅｒｒｅａｃｈｅｓｏｆ
ＬａｎｃａｎｇＲｉｖｅｒｉｎＹｕｎｎａｎＰｒｏｖｉｎｃｅ

ＺＨＡＯＪｉｎｇｘｉａ１，ＸＩＯＮＧＨｅｙｏｎｇ２，ＷＵＪｕｎｊｉｅ１，ＪＩＮＦａｎｇｐｅｎｇ１，ＧＡＯＨａｉｔａｏ１，ＺＨＡＯＣｈｅｎｇｙｕａｎ２，ＬＥＩ
Ｃｈｕｎｙｕｎ１，ＬＩＧｕａｎｇｈｕａ１

（１．ＹｕｎｎａｎＡｃａｄｅｍｙｏｆＦｉｓｈｅｒｙＳｃｉｅｎｃｅｓ，Ｋｕｎｍｉｎｇ　６５０２２４，Ｙｕｎｎａｎ，Ｃｈｉｎａ；２．ＨｕａｎｅｎｇＬａｎｃａｎｇＲｉｖｅｒＨｙｄｒｏｐｏｗｅｒＩｎｃ．，
Ｋｕｎｍｉｎｇ　６５０２１４，Ｙｕｎｎａｎ，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｆｏｒｆｕｒｔｈｅｒｒｅａｌｉｚｉｎｇｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｐｒｏｖｉｄｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｄａｔａｏｆｇｅｒｍｐｌａｓｍｒｅｓｏｕｒｃｅｓｆｏｒ
ＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａｉｎｔｈｅｕｐｐｅｒｒｅａｃｈｅｓｏｆＬａｎｃａｎｇＲｉｖｅｒｉｎＹｕｎｎａｎＰｒｏｖｉｎｃｅ，７７ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｉｎｃｌｕｄｉｎｇ４
ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ（Ｂｉａｏｃｕｎ，Ｙｅｚｈｉ，ＬｉｄｉａｎｄＷｕＮｏｎｇｌｏｎｇ）ｗｅｒｅａｎａｌｙｚｅｄ．Ａｆｔｅｒｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ｔｈｅｔｏｔａｌ
ｌｅｎｇｔｈｏｆ９２１ｂｐｏｆＤｌｏｏｐｃｏｎｔｒｏｌｒｅｇｉｏｎｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄ，ａｎｄ２２ｖａｒｉａｂｌｅｓｉｔｅｓ（ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ８ｓｉｎｇｌｅｔｏｎｖａｒｉａｂｌｅ
ｓｉｔｅｓａｎｄ１４ｐａｒｓｉｍｏｎｙｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅｓｉｔｅｓ） ａｎｄ２１ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎｗｈｏｌｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；ｔｈｅｈａｐｌｏｔｙｐｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（Ｈｄ）ａｎｄｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（π）ｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａｉｎｔｈｅ
ｕｐｐｅｒｒｅａｃｈｅｓｏｆＬａｎｃａｎｇＲｉｖｅｒｗａｓ０．８３７－０．９４２ａｎｄ０．００５１６－０．００５７２，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；ａｍｏｎｇｔｈｅｍ，ｔｈｅ
ｈｉｇｈｅｓｔＨｄｗａｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎＬｉｄｉｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ，ｔｈｅｌｏｗｅｓｔＨｄｗａｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎＢｉａｏｃｕｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ，ａｎｄａｇｅｎｅｔｉｃ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｏｆ“ｈｉｇｈＨｄｌｏｗπ”ｗａｓｐｒｅｓｅｎｔｅｄ；ＴｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆＡＭＯＶＡｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｍｏｓｔｏｆｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎ
（９７．９１％）ｃａｍｅｆｒｏｍｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｌｉｔｔｌｅｏｆｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎ（２．０９％）ｗａｓｃａｍｅｆｒｏｍｂｅｔｗｅｅｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ；ｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｗａｓｄｅｔｅｃｔｅｄｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｇｒｏｕｐｓ（Ｆｓｔ＝
－０．０２１３，Ｐ＝０．８０５）；ｔｈｅｆａｒｔｈｅｓｔｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（０．００５６７）ｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａｗａｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ
ｂｅｔｗｅｅｎＢｉａｏｃｕｎａｎｄＬｉｄｉｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ，ａｎｄｔｈｅｃｌｏｓｅｓｔｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（０．００５１１）ｗａｓｆｏｕｎｄｂｅｔｗｅｅｎＹｅｚｈｉ
ａｎｄＷｕＮｏｎｇｌｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；ｎｏｒｅｃｅｎｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｅｘｐａｎｓｉｏｎｅｖｅｎｔｈａｐｐｅｎｅｄｉｎｔｈｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｈｉｓｔｏｒｙｏｆ
Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａ，ｗｈｉｃｈｗａｓｐｒｏｖｅｄｂｙｔｈｅｅｖｉｄｅｎｃｅｏｆｎｏｎｐｏｉｓｓｏｎｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｍｉｓｍａｔｃｈ
ａｎｄｉｎｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｎｅｕｔｒａｌｔｅｓｔｒｅｓｕｌｔ（Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ＝０．６２４，Ｐ＝０．７３７；Ｆｕ’ｓＦｓ＝－０．６６９，Ｐ＝０．３７７）．
ＴｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｒｅｌａｔｉｖｅｌｙａｂｕｎｄａｎｔｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｌｏｗｌｅｖｅｌｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｏｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ
ｂｒｅｖｉｃａｕｄａｉｎｔｈｅｕｐｐｅｒｒｅａｃｈｅｓｏｆＬａｎｃａｎｇＲｉｖｅｒ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａ；Ｄｌｏｏｐ；ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ；ＬａｎｃａｎｇＲｉｖｅｒ

０６


