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摘 要:少鳞颇为东亚特有鱼类，为了解中国少鳞锁在我国不同水域内的遗传结构特征，利用 PCR 扩增和直

接测序法分析了长江、钱塘江、西江、南渡江 34 尾样品 mtDNA 控制区的序列差异。在长度 838 bp 的同源序列

中，共发现 81 个变异位点，占分析位点总数的 9.67% ;定义了 4 个单倍型，每个群体仅发现一个单倍型，群体

之间没有共享单倍型，且每个群体都有鉴别位点。群体间的核昔酸歧义度(Dxy) 在 0.360% - 8.043% 之间，

南渡江群体与长江、钱塘江、西江3 个群体间的差异最大。分子变异分析(AMOVA)得出群体间的遗传分化指

数( Fst) 为1. OOO(P <0.001) ，差异极显著。构建的 NJ 树中，4 个群体分为两支，一支为南渡江群体，另一支为

长江、钱塘江、西江群体。这些表明中国少鳞领群体的遗传多样性较低，不同地理群体之间出现了明显的遗传

分化，南渡江群体与长江、钱塘江、西江 3 个群体之间的分化水平最高。
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Abstract: Coreopercαis a group of freshwater fishes endemic in East Asia. To study the genetic structure and 

differentiation of C. whiteheadi in China , the sequences of mitochondrial DNA control region of 34 samples , 

collected from Yangtze River , Qiantan目iang River , Xijiang River and Nandujiang River , respectively , were 

analyzed by PCR and sequencing methods. Among the 838 bp length homologous sequences , 81 variable sites 

(9. 67 %) were detected. 4 haplotypes were identified , each belonged to one single population. No haplotype 

was shared among four populations while each population had some fixed diagnostic sites. The nucleotide 

divergence (Dxy) among populations was o. 360% - 8. 0439毛， while Nandujia吨 population showed 

significant divergence with the others. The fixation index (Fst) calculated by the analysis of molecular 

variance (AMOVA) reached 1. 000 (P < O. 001 ). NJ tree of the control region suggested that the 4 

populations were divided into two clades: one clade included Nandujiang population , another clade comprised 
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Yangtze , Qiantangjiang , Xijiang populations. These results suggested that genetic variance of C. 叫iteheadi is 

relatively low and the genetic differentiation among the four populations is significant; the Nandujiang 

population diverged distinctly from the other three populations. 

Key words: Coreopercα whiteheαdi; population; control region; genetic differentiation 

少鳞顿( Coreopercα) 为东亚特有的淡水鱼类，现生种类有 3 种，其中朝鲜少鳞鱼厥(C. herzi) 和日本少

鳞顿(C. kα阴阳bαri) 仅分布于朝鲜半岛和日本岛，中国少鳞鱼厥(C. whiteheadi) 分布范围相对较广，从我

国长江水系向南至越南北方均有分布[1 -2J 。对少鳞顿的研究报道，主要集中在形态分类[1 -2J 、资源调查

[3 -7J 、生态学 [8J 、系统发育[川2J 等方面。关于少鳞顿种内不同群体的比较研究报道极少，仅 Okazaki

等[叫利用同工酶技术研究了日本少鳞顿、朝鲜少鳞颇不同群体的遗传差异，而关于中国少鳞顿群体遗

传特征研究迄今还未见有报道。动物 mtDNA 呈母系遗传，元重组发生，且具较高突变率。控制区

( D-loop) 为线粒体上的非编码区，其进化速率是线粒体上最快的部分，在鱼类群体遗传学和分子系统学

研究中得到了广泛的应用[ 14J 。本研究通过测定我国主要水系中国少鳞嫩的 mtDNA 控制区序列，初步

了解中国少鳞顿不同地理群体的遗传特征和遗传分化，进一步丰富贵厥类的起源、系统发育和生物地理学

研究。

材料与方法

1. 1 样品采集

实验用中国少鳞顿样品分别采自长江、钱塘江、

西江、南渡江，共 34 尾(表 1 )。野外采集后立即剪

取实验鱼的尾鳝浸入 95% 的酒精中固定和保存。

1. 2 实验方法

取 20 -30 mg 酒精固定的尾鳝，剪碎。待酒精

完全挥发后，用蛋白酶 K(20 mg/mL)56 "c消化过

夜(约 10 h) ，盼·氯仿法提取总 DNA[臼]。

控制区扩增所用的特异性引物序列参照文

表 1 中国少鳞醺采集地点和分析样本数

Tab. 1 Popula创on ， sampling location and 

number of C. whiteheadi in this study 

群体

长江， YZ

钱塘江，QT

西江，XJ

南渡江，ND

采集地点

安徽秋浦河

浙江千岛湖

广西三江县

海南白沙县

个体数

10 

10 

10 

4 

献[叫，引物序列为 DL1 :5' ACC CCT GGC TCC CAA AGC3' 5f日 DH2 :5' ATC TTA GCA TCT TCA GTG 3'，由

上海生工生物工程技术服务有限公司合成。

PCR 反应体系为 50μL: 10 x Buffer 溶液 5μL ， dNTPlμL (10 mmoVL) , DL1 2μL (10 pmoVμL) ， 

DH22μL (10 pmoνμL) ，模板 DNA2μL (100 ng/μL) ,Taq DNA 聚合酶 lμL (2.5 U/μL) ，用去离子灭

菌水补足 50μLo PCR 反应条件为 :94"c预变性 3 min ;94 "c变'性 30 s ,50 "c退火 30 s , 72 "c延伸 1 min , 

30 个循环 ;72 "c延伸 10 min;4 "c保存。

PCR 的扩增产物通过 1% 的琼脂糖凝胶进行电泳检测，对特异性的 PCR 扩增产物进行纯化，由上

海生工生物工程技术服务有限公司用 ABI377 DNA 自动测序仪进行双向序列测定。

1. 3 数据分析

使用 Bioedit 软件[口]进行控制区基因序列的序列比对，确定变异位点和单倍型。用 DnaSP3 .0 [18 J 计
算各群体内的核昔酸多样性、群体间的核昔酸歧义度 (Dxy) 、平均核昔酸差异数( K) 和基因流 (Nm) 。

应用 Arlequin3. O[ 19J 软件中的分子变异分析(AMOVA)方法估算群体间的遗传分化指数(Fst) 。选择顿

属的顿( Sinipercα chuatsi) 和斑顿 (5. scherzeri) 作为内群[圳，并用鱼旨科副萨 (P，αralabr，ω clathr，αtω)
(DQl92365 )作为外类群，基于 Kim盯a[剖]双参数法估算遗传距离，应用 MEGA3.0[22 J 的邻近距离法(NJ)

构建亲缘关系树，自引导( bootstrap )检验估计系统树中结点的置信度(重复次数为 1 000 次)。



5 期 赵丽丽，等:中国少鳞绩不同群体 mtDNA 控制区序列的遗传变异分析 411 

2 结果

2.1 控制区序列变异分析

测序比对后，获得了中国少鳞鲸 mtDNA 控制区长度为 838bp 的同源序列。 A 、T 、 C 和 G 四种核昔

酸的比例分别为 32.2% - 32. 7% (平均 32.6% )、30.6% - 31. 1 % (平均 30.9% )、20.6% -21.5% (平

均 20.9% )和 15.4% -15.7%(平均 15.5%) ， A+T 含量明显高于 G+C 含量。

共发现 81 个变异位点，占分析位点总数的 9.67% ，变异位点全部为简约信息位点。变异位点中含

43 个转换位点、26 个颠换位点、10 个插入/缺失、 1 个位点同时存在转换和插入/缺失、 1 个位点同时存

在颠换和插入/缺失，转换与颠换的比值为1. 65: 1 ，颠换大部分发生在终止序列区，转换主要发生在中

央保守区和保守序列区[ 11] 。

共定义了 4 个单倍型(表 2) 。每个群体只有一个单倍型，群体间无共享单倍型。群体间的平均核

昔酸差异数在 3 -75 之间，其中长江群体与西江群体间的平均核昔酸差异数最少，南渡江群体与其他群

体的平均核昔酸差异数较大。位点 91 、94 、217 、248 、406 、676 、680 ， 801 、 831 为钱塘江群体的鉴别位点，

位点 221 为长江群体的鉴别位点，位点 386 、619 为西江群体的鉴别位点，南渡江群体存在 68 个鉴别位

占。

2.2 

表2 中国少鳝蠕mtDNA控制区的变异位点及单倍型
Tab.2 Variable sites and haplotypes of mtDNA control region of ~whiteheadi 

单倍型

Hap1 

Hap2 

变异位点

11111111111111111112222222222223333455555555556666666666667777777888888 

26778899900011134555666777890111223333473348001125555781112335677783346679000333 

470452713412513798134017023504067121267810146690431246123594257602602481943136013 

ATGTAGCATAAT-CTTATAAATATTTGACATTACACCCATGTAGTCTTTCACATTGCTAA-AGTACCTTACTGTGTTTGT-

. . . . . T. T. . -. . . . . . . . c. A. . . . . . . . CT. . . . . C. . . . . T. . . . . . . . . . . . . . -. A. . . TA. . . . . . . C. . . C 

Hap3 . . . . . . . T. T. . -. . . . . . . .巳 A. . . . . . . . C. . . . . . C. . . . CT. .. . . . . . . .. . G. -. A. . . TA. . . . . . . c. . . C 

hp4 -AAATTTTC-TCGACAGAπ-. T. ACAGACCCC.πTπCA口A. TGG-TGTGCC-A-.CT一.CGTTACGTAACACCC一T

注:上方数字表示变异位点的位置;圆点(.)表示与 (Hapl)有相同的碱基组成，横线H表示缺失。

中国少鳞顿群体内和群体间的遗传差异

观察个体数

10 

10 

10 

4 

分布

QT 

YZ 

XJ 

ND 

中国少鳞顿群体内的核昔酸多样性和群体间的核昔酸歧义度 (Dxy) 见表 3。群体内的核昔酸多样

性均为 0，遗传多样性极低。群体间的核昔酸歧异度为 0.360% - 8. 0439毛之间(不计插入/缺失) ，南渡

江与长江、钱塘江、西江群体间的核昔酸歧异度最高。

分子变异分析(AMOVA)得出，群体间的遗传分化指数 F~t 为1. OOO(P <0.001) ，群体间存在极显

著的差异。基因流 Nm 为 0，群体间缺乏基因交流。

2.3 

钱塘江

西江

南渡江

分子系统树

Tab.3 
表 3 中国少鳞顿群体间的核苦酸歧异度

Nucleotide variance between pop时ations of C. whiteheadi 

长江

1. 573% :t 0. 211 % 

0.360% 土 0.048 '1毛

7.640% :t 1. 552% 

钱塘江

0 

1. 696% :t 0.227% 

8.043% :t 1. 634% 

西江

0 

7.774% 土1. 579%

根据控制区基因序列构建了中国少鳞顿 4 个群体的 NJ 树。 4 个群体明显分为两支，一支为南渡江

群体，另一支为长江、钱塘江、西江群体(图 1 )。其中长江与西江群体之间的亲缘关系最近，最先聚在一

起，再与钱塘江群体聚合。
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3 讨论

本研究表明，中国少鳞顿控制区的 A 、T 、 C 、G 碱

基序列组成比例分别为 32.6% 、 30.9% 、 20.9% 和

15.5% ， A+T 含量高于 G+C 含量，这与刘焕章[23J

关于鱼类控制区的研究结果是一致的。两群体中共

检测出变异位点 81 个，占分析位点数的 9.670毛，转

换明显大于颠换，且大部分变异发生在终止序列区

内。

本研究发现中国少鳞鱼厥 4 个群体内的核昔酸多

学 学 报

•---• 0.05 

图 l 中国少鳞额 4 群体控制区的 NJ 树

Fig. 1 NJ tree of 4 populations of 

C. whiteheαdi by sequence of the control region 

YZ 长江， XJ 西江， QT 钱塘江，ND 南渡江

16 卷

样性均为 0，遗传多样性水平很低，这与顿、斑顿不同地理群体的遗传变异较为丰富明显不同[20 ，24J 。

Wang 等[25J 在利用 D-loop 序列研究了台湾铲领鱼( Varicorhin山 bαrbαtulω) 的种群遗传结构中，也发现各

种群间的基因交流很少，种群内部遗传变异极低。中国少鳞颇为溪涧性鱼类，对生存环境的水质要求比

较高，一般生活于水流较急、水质清晰的溪流中，多栖息于石砾底的上游区段。由于其生存环境狭小，群

体数量不大，或由于生态环境破坏导致群体萎缩(其中，福建木兰溪已无法采到样品) ，致使各群体的基

因库较小，遗传变异低下。

中国少鳞顿 4 个地理群体间元共享单倍型，并且每个群体都存在鉴别位点，这为不同群体的遗传判

别提供依据。群体间遗传分化水平指数 Fst 值很高(1. 000) ，差异极显著;在聚类分析中每个群体均分

别组成单系(置信度高 990毛) ;基因流 Nm 为 0。这些均表明，中国少鳞顿 4 个地理群体间缺乏基因交

流，存在着显著的遗传分化。

聚类关系显示群体间遗传分化水平与地理分布存在着一定的关联。特别是南渡江群体与大陆其他

3 个群体间的核昔酸歧异度较高。顿类鱼类属于江河平原鱼类区系复合体，为新生代第三纪由热带平

原迁入我国长江、黄河流域平原区，在这一地区特有自然气候条件下逐渐形成地区性鱼类[6J 。海南岛

是在中新世、上新世与大陆分离，分离后琼州海峡阻碍了海南岛与大陆淡水鱼类的基因交流，因此使得

南渡江群体与大陆其他群体间产生较大的遗传差异。假定鱼类 mtDNA 控制区的进化速率为每百万年

3.6% [26J 南渡江群体和大陆其他群体间的核昔酸歧义度值在 7.640% - 8. 0430毛之间，估算南渡江群体

与大陆群体的分化时间大约为 200 多万年，这与海南岛和大陆分离的时间基本吻合。

大陆群体中，西江群体与长江群体最先聚合，而钱塘江群体与长江群体亲缘关系略远。王伟伟

等[却]在我国斑顿不同群体 mtDNA 控制区序列的遗传变异研究中也发现钱塘江斑顿群体与其地理相近

的南方群体(长江、闽江、西江)有较大差异，产生这一现象的原因有待于进一步研究。

本研究采样中得到安徽省池州市贵池区水产局、广西壮族自治区柳州市畜牧水产局、融安县畜牧水产局及浙江淳安

县千岛湖渔民、海南岛白沙县渔民的大力协助，特此致谢。
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