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摘　要：绥芬河三块鱼属洄游群体中“银滩头”的分类地位一直存在争议。利用ＤＮＡ条形码ＣＯⅠ和基因标
记（ｆｓｔ和ｍｉｔｆａ）分析相结合的方法，对采自我国绥芬河的珠星三块鱼（Ｔｒｉｂｏｌｏｄｏｎｈａｋｏｎｅｎｓｉｓ，４０尾）、三块鱼
（Ｔ．ｂｒａｎｄｔｉｉ，３８尾）和“银滩头”（３４尾）及采自日本宇曾利山湖的珠星三块鱼（３尾），共计１１５尾个体进行了
种质鉴定。线粒体ＣＯⅠ基因扩增结果显示，共获得单倍型１１种，其中，珠星三块鱼独享５种，三块鱼独享５
种，珠星三块鱼日本群体独享１种（Ｈａｐ６），“银滩头”群体与珠星三块鱼共享１种，与三块鱼共享３种，聚类分
析不支持“银滩头”群体为一个独立种。基因标记扩增结果显示，“银滩头”群体中兼具珠星三块鱼和三块鱼

两种基因型。结合以上两种分析结果发现“银滩头”中存在珠星三块鱼与三块鱼的杂交个体。明确了“银滩

头”群体的分类地位，即“银滩头”是由珠星三块鱼、三块鱼及二者的杂交个体组成的一个混合群体。研究结

果为三块鱼属鱼类的分类、种质资源保护和野外增殖放流提供了科学依据。
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　　三块鱼俗称滩头鱼，是雅罗鱼亚科三块鱼属
（Ｔｒｉｂｏｌｏｄｏｎ）几种土著经济种的统称［１］。三块鱼

是鲤科鱼类中唯一溯河洄游产卵的鱼类［２］，也是

名贵的经济鱼类之一，在我国仅分布于图们江和

绥芬河［３］。

每年繁殖季节，绥芬河会有３个三块鱼群体
分批溯河洄游至产卵场。第一批在４月初出现，
体表有３条橘红色条纹；第二批在５月，体色为银
白色，无明显婚姻色；第三批到达时间在６月，体
表为黑色，体侧有一条橘红色条带。当地渔民根

据３个群体不同婚姻色和洄游时间分别将其命
名为“金滩头”、“银滩头”和“黑滩头”［１，４］。目前

我国学者［３７］已对不同洄游群体的生物学特性、

性腺发育、人工繁殖、盐碱耐受性及种属划分等

方面开展了一系列研究，但争议最大的还是这３
种洄游群体的种属划分。任慕莲［８］将其归类于

三块鱼（Ｔｒｉｂｏｌｏｄｏｎｂｒａｎｄｔｉ）的３个洄游群体；尹家
胜等［４］根据形态学测量结果和人工催产试验认

为“银滩头”群体是成熟度较差的“黑滩头”，洄游

群体只有“金滩头”和“黑滩头”２个种群；张觉
民［９］和董崇智等［１０］根据形态学差异认为这３个
洄游群体属于雅罗鱼属的两个种，即俗称“金滩

头”的珠星雅罗鱼（Ｌｅｕｃｉｓｃｕｓｈａｋｏｎｅｎｓｉｓ）和俗称
“黑滩头”的滩头雅罗鱼（Ｌｅｕｃｉｓｃｕｓｂｒａｎｄｔｉ）；陈宜
瑜等［１１］根据鳞片基部是否具有放射肋口的位置

及侧线鳞数，重新将滩头雅罗鱼和珠星雅罗鱼划

分为三块鱼属的两个种；随后陈金平等［１２］与马波

等［１３］利用分子标记和同工酶技术研究证实，洄游

到我国绥芬河产卵的只有２个种群，即珠星三块
鱼（Ｔ．ｈａｋｏｎｅｎｓｉｓ）和三块鱼（Ｔ．ｂｒａｎｄｔｉｉ）。近期，
常玉梅等［１］利用 ＤＮＡ条形码技术，同时结合国
外已发表的三块鱼属鱼类的序列，再次从分子的
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角度证实了绥芬河珠星三块鱼实为珠星三块鱼

南方型（ｓｏｕｒｔｈｅｒｎｆｏｒｍｓｏｆＴ．ｈａｋｏｎｅｎｓｉｓ），绥芬河
三块鱼为三块鱼（Ｔ．ｂｒａｎｄｔｉｉ），至此，俗称“金滩
头”的珠星三块鱼和俗称“黑滩头”的三块鱼的分

类地位已较为清晰。但对“银滩头”种群的分类

地位一直没有明确的统一观点，且缺乏充足的分

类依据。

本研究采用ＤＮＡ条形码（ＤＮＡｂａｒｃｏｄｉｎｇ）技
术，结合本研究开发的用于区分珠星三块鱼和三

块鱼种质的ＤＮＡ特异基因标记，从 ｍｔＤＮＡ和核
ＤＮＡ水平对洄游至绥芬河的珠星三块鱼、三块鱼
和“银滩头”进行分子鉴定，以期为绥芬河三块鱼

属鱼类的种质鉴定、人工繁育和野外增殖放流提

供科学依据。

１　材料与方法

１．１　实验材料
２０１８年４—６月，根据形态学与洄游时间的

不同在黑龙江省东宁县绥芬河采集珠星三块鱼

３８尾、三块鱼４０尾及“银滩头”３４尾（图１）；珠
星三块鱼日本群体３尾，采自日本青森县宇曾利
山湖（日本东京大学，ＫＡＮＥＫＯ教授惠赠）。共
计１１５尾个体，所有样本鳍条保存在体积分数为
９５％的乙醇中备用。

图１　３个洄游群体表型特征
Ｆｉｇ．１　Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｔｈｒｅｅｍｉｇｒａｔｏｒｙｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

１．２　基因组ＤＮＡ的提取
剪取少量体积分数为９５％乙醇保存的鳍条，

滤纸吸干后放入２ｍＬ离心管中，加入 ＤＮＡ提取
裂解液 ６００μＬ（成分：１ｍｏｌ／ＬＴｒｉｓｐＨ８．０、５
ｍｏｌ／ＬＮａＣｌ、０．５ｍｏｌ／ＬＥＤＴＡｐＨ８．０、１０％ＳＤＳ和
２００μｇ／ｍＬ蛋白酶Ｋ）于５５℃过夜消化。翌日，
加入 Ｖ（酚）∶Ｖ（氯仿）＝１∶１混合液抽提 １次，
１２０００ｒ／ｍｉｎ室温离心１０ｍｉｎ，吸取上清５００μＬ，
加入无水乙醇１ｍＬ沉淀，１２０００ｒ／ｍｉｎ室温离心
１０ｍｉｎ，弃液，７０％乙醇洗涤 １次，室温干燥 １０
ｍｉｎ，加入０．１×ＴＥ溶解。采用１％琼脂糖凝胶电
泳检测 ＤＮＡ的完整性，采用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ８０００
（ＴｈｅｒｍｏＦｉｓｈｅｒＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，ＭＡ，ＵＳＡ）测定样品的
纯度和浓度后稀释至１０ｎｇ／μＬ，于４℃冰箱保存
备用。

１．３　线粒体ＣＯⅠ基因的引物来源及ＰＣＲ扩增
线粒体 ＣＯⅠ引物及扩增方法参考常玉梅

等［１］的报道。ＰＣＲ扩增产物用１．５％的琼脂糖凝
胶电泳检测后，送至北京诺赛基因有限公司进行

测序。

１．４　体色调控相关基因的引物来源及ＰＣＲ扩增
鉴于珠星三块鱼和三块鱼洄游产卵时具有

不同婚姻色的特性，从 ＧｅｎＢａｎｋ数据库中调取了
ｍｅｌａｎｏｃｏｒｔｉｎ１ｒｅｃｅｐｔｏｒ（ＭＣ１Ｒ）、Ｍｉｃｒｏｐｈｔｈａｌｍｉａ
ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒａ（ｍｉｔｆａ）、ｆｏｌｌｉｓｔａｔｉｎ
（ｆｓｔ）、ｃｏａｔｏｍｅｒｐｒｏｔｅｉｎｃｏｍｐｌｅｘ，ｓｕｂｕｎｉｔｚｅｔａ１
（ＣＯＰＺ１）、ｐａｎｔｈｅｒ（ｆｍｓ）和ｓｐａｒｓｅ（ｋｉｔ）等６个与鱼
类体色调控相关基因的序列，设计引物１５对，用
野生珠星三块鱼和三块鱼各 １０个个体筛选鉴
定，获得能够有效区分珠星三块鱼和三块鱼种质

的基因标记２个，分别为 ｆｓｔ和 ｍｉｔｆａ，具体引物信
息见表１。

ＰＣＲ反应体系同 ＣＯⅠ基因扩增体系。反应
程序为９５℃预变性３ｍｉｎ；３５个循环包括９４℃
变性３０ｓ，５６℃１ｍｉｎ，７２℃３０ｓ；最后７２℃延伸
５ｍｉｎ。ＰＣＲ扩增产物用１．５％的琼脂糖凝胶电
泳检测。

２５９
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表１　基因标记引物信息
Ｔａｂ．１　Ｐｒｉｍｅｒｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｍａｒｋｅｒ

基因名称

Ｇｅｎｅｎａｍｅ
引物序列（５′～３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（５′－３′）
退火温度

Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ／℃
片段大小

Ｌｅｎｇｔｈｏｆｐｒｏｄｕｃｔｓ／ｂｐ
ＧｅｎＢａｎｋ登录号

ＧｅｎＢａｎｋＡｃｃｅｓｓｉｏｎＮｏ．
ｆｓｔ Ｆ：ＧＧＣＴＡＣＡＧＣＡＡＧＧＣＡＡＧＡＡＣ ５６ １０３０～１６９０ ＭＧ３８８１０１

Ｒ：ＡＴＧＣＡＴＴＴＣＣＣＴＴＣＧＴＡＴＧＣ
ｍｉｔｆａ Ｆ：ＣＴＧＧＧＧＴＴＧＡＣＡＡＡＧＡＡＴＧＧＴ ５６ １７０～１９２０ ＸＭ＿０２１４７６７７４

Ｒ：ＴＧＧＴＧＴＧＴＴＣＧＴＴＴＣＴＧＣＴＧ

１．５　数据处理及分析
用ＤＮＡＳＴＡＲ．Ｌａｓｅｒｇｅｎｅ７．１中的 ＥｄｉｔＳｅｑ软

件将测序所得序列文件转换成ｆａｓｔａ格式，便于后
续分析［１４］。采用ＣｌｕｓｔａｌＸ１．８３对 ＣＯⅠ基因序
列进行多重比对，获得对齐序列后，用 ＵｌｔｒａＥｄｉｔ
２６．２０截取获得相同长度的同源序列，然后用
ＤＮＡＳｅｑｕｅｎｃｅＰｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ５．１０．０１分析序列单
倍型情况［１５１６］。根据常玉梅等［１］的报告，从

ＮＣＢＩＧｅｎＢａｎｋ数据库中下载已发表的三块鱼ＣＯ
Ⅰ序列，包括来自俄罗斯萨哈林和哈巴罗夫斯克
的 珠 星 三 块 鱼 北 方 型 （ｉｓｏｌａｔｅ４Ｆ ＆ ５Ｆ，
ＥＵ３９２２２５．１＆ＥＵ３９２２２６．１）、俄罗斯滨海区的珠
星三块鱼南方型（ｉｓｏｌａｔｅＶｋｋ，ＥＵ３９２２２４．１）、俄
罗斯萨哈林的萨哈林三块鱼（ＥＵ３９２２３１．１＆
ＥＵ３９２２３２．１）、俄 罗 斯 滨 海 区 的 三 块 鱼
（ＥＵ３９２２２９．１）和鄂霍次克海的 Ｔ．ｎａｋａｍｕｒａｉ
（ＥＵ３９２２３０．１）共７条［１７］。将下载的序列与本研

究中的１１５条序列合并后采用邻接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ

Ｊｏｉｎｉｎｇ）构建基于 Ｋｉｍｕｒａ双参数模型（Ｋｉｍｕｒａ２
ｐａｒａｍｅｔｅｒ，Ｋ２Ｐ）的单倍型进化树，并经１０００次
自 展 检 验 （Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ）， 选 用 草 鱼

（Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎｉｄｅｌｌｕｓ）ＣＯⅠ基因相应片段
（ＮＣ＿０１０２８８．１）作为系统进化分析的外类群。

２　结果

２．１　“银滩头”的单倍型分析结果
ＣＯⅠ基因扩增产物所得测序序列经过比对

处理后，序列有效长度６３３ｂｐ，１１５条有效序列共
检测到１１种单倍型（图２），这些单倍型在４个采
样群体中具体分布情况见表２。其中：三块鱼特
异单倍型有５种，为 Ｈａｐ１～Ｈａｐ５；珠星三块鱼特
异单倍型也有５种，为 Ｈａｐ７～Ｈａｐ１１；“银滩头”
共有４种单倍型，其中有１２个个体与三块鱼共享
３种单倍型（Ｈａｐ３、Ｈａｐ４、Ｈａｐ５），有２２个个体与
珠星三块鱼共享１种单倍型（Ｈａｐ８）；珠星三块鱼
日本群体则独享１种单倍型（Ｈａｐ６）。

图２　ＣＯⅠ基因在４个检测群体中的１１种单倍型
Ｆｉｇ．２　Ａｔｏｔａｌｏｆ１１ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｏｆＣＯⅠ ｇｅｎｅｉｎｆｏｕｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
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表２　１１种单倍型在各群体的分布
Ｔａｂ．２　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆ１１ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｉｎｅａｃｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 尾

单倍型

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
珠星三块鱼

Ｔｒｉｂｏｌｏｄｏｎｈａｋｏｎｅｎｓｉｓ
三块鱼

Ｔｒｉｂｏｌｏｄｏｎｂｒａｎｄｔｉｉ
“银滩头”

“ｓｉｌｖｅｒｂｅａｃｈｈｅａｄ”
珠星三块鱼日本群体

Ｔｒｉｂｏｌｏｄｏｎｈａｋｏｎｅｎｓｉｓ
Ｈａｐ１ １
Ｈａｐ２ １
Ｈａｐ３ １０ ３
Ｈａｐ４ ２ １
Ｈａｐ５ ２６ ８
Ｈａｐ６ ３
Ｈａｐ７ １
Ｈａｐ８ ３４ ２２
Ｈａｐ９ １
Ｈａｐ１０ １
Ｈａｐ１１ １

合计Ｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒ ３８ ４０ ３４ ３

　　将国外发表的三块鱼属鱼类的单倍型序列
与本研究所得的１１种单倍型序列合并，再次构
建三块鱼属鱼类的系统进化关系图（图３）。结果
显示，系统进化树划分为两大分支，珠星三块鱼

和三块鱼各占据１个大分支，其中：三块鱼特有
的５种单倍型与俄罗斯滨海区的三块鱼单倍型
（ＥＵ３９２２２９）及鄂霍次克海的Ｔ．ｎａｋａｍｕｒａｉ聚为１

大支；珠星三块鱼特有的５种单倍型与珠星三块
鱼南方型（ＥＵ９２２２４）、珠星三块鱼日本群体
（Ｈａｐ６）和珠星三块鱼北方型 （ＥＵ３９２２２５，
ＥＵ３９２２２６）及 萨 哈 林 三 块 鱼 （ＥＵ３９２２３１，
ＥＵ３９２２３２）３个小分支聚为一大支。由于“银滩
头”群体没有特异的单倍型，该聚类结果不支持

“银滩头”为１个独立种。

节点上数字显示１０００次重复的ｂｏｏｔｓｔｒａｐ验证结果；标尺代表序列分歧度。

Ｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅｓｉｎ１０００ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎｓａｒｅｓｈｏｗｎｏｎｂｒａｎｃｈｅｓ；Ｓｃａｌｅｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ．

图３　三块鱼属鱼类ＣＯⅠ基因单倍型的系统发育进化ＮＪ树
Ｆｉｇ．３　ＮｅｉｇｈｂｏｕｒＪｏｉｎｉｎｇｔｒｅｅｏｆＣＯⅠ ｇｅｎｅｉｎｇｅｎｕｓＴｒｉｂｏｌｏｄｏｎ
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２．２　“银滩头”的基因型分析结果
采用２个能有效区分珠星三块鱼和三块鱼

的基因标记对所有“银滩头”进行了基因型分析，

结果显示，２个标记对所有个体的基因分型结果
是一致的。

基因ｆｓｔ在珠星三块鱼和珠星三块鱼日本群
体中只扩增出一条单带，而在三块鱼中扩增出两

条条带，其中一条与珠星三块鱼共享，另一条为

三块鱼特有谱带。“银滩头”的扩增结果则介于

珠星三块鱼和三块鱼之间，其中２４个个体扩增
出单一条带，基因型与珠星三块鱼相同，另外１０
个个体扩增出两条条带，与三块鱼基因型一致

（图４）。

图４　基因ｆｓｔ对“银滩头”扩增结果的电泳谱带
Ｆｉｇ．４　Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｉｃｂａｎｄｓｏｆｆｓｔｇｅｎｅｉｎ“ｓｉｌｖｅｒｂｅａｃｈｈｅａｄ”

　　在１００～３００ｂｐ目的条带内，基因ｍｉｔｆａ在珠
星三块鱼和珠星三块鱼日本群体中扩增基因型

相同，均显示为两条条带，而在三块鱼中则仅扩

增出一条目的条带。同样地，基因 ｍｉｔｆａ对“银滩
头”的扩增结果与基因 ｆｓｔ相似，所有个体兼具两
种基因型，其中２４个个体基因型与珠星三块鱼
相同，１０个个体基因型与三块鱼一致（图５）。
２．３　银滩头分类地位的判定

根据线粒体ＣＯⅠ单倍型（表２，图３）研究结
果可以看出，３４个“银滩头”个体中，有１２个个体
为三块鱼单倍型，有２２个个体为珠星三块鱼单

倍型。而基因扩增结果显示，有 １０个个体基因
型与三块鱼相同，有２４个个体基因型与珠星三
块鱼一致（图４，图５）。结合二者分析结果可以
判定，“银滩头”群体中有２个为杂交个体，其单
倍型为三块鱼的Ｈａｐ５，而基因型却与珠星三块鱼
一致。对比发现，这两个个体分别为“银滩头”第

８号和第２９号个体，二者是三块鱼为母本，珠星
三块鱼为父本的杂交个体（图４，图５）。综合单
倍型和基因型的分析结果可以看出，“银滩头”是

一个由珠星三块鱼，三块鱼和二者杂交后代组成

的混合群体。

５５９
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图５　基因ｍｉｔｆａ对“银滩头”扩增结果的电泳谱带
Ｆｉｇ．５　Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｉｃｂａｎｄｓｏｆｍｉｔｆａｇｅｎｅｉｎ“ｓｉｌｖｅｒｂｅａｃｈｈｅａｄ”

３　讨论

３．１　绥芬河三块鱼不同洄游群体的分类地位
利用线粒体ＤＮＡ和核ＤＮＡ分子标记技术对

物种进行种属鉴定具有操作简单，可信度高等优

点，是鱼类种属鉴定的有效手段之一［１８１９］。

ＭＵＲＡＹＡＭＡ等［２０］和 ＹＵ等［２１］曾利用 ＲＡＰＤ和
ＳＳＲ技术分别对褐胞藻（Ｃｈａｔｔｏｎｅｌｌａ）与日本凤尾
鱼（Ｅｎｇｒａｕｌｉｓｊａｐｏｎｉｃｕｓ）的种属进行有效区分。自
ＨＥＲＢＥＲＴ等［２２］发现线粒体 ＣＯⅠ基因可进行物
种区分后，ＤＮＡ条形码技术受到生物分类学家广
泛关注。ＨＯＬＭＥＳ等［２３］利用ＤＮＡ条形码对形态
难以鉴定的渔获物进行有效识别 。程磊等［２４］利

用线粒体 ＣＯⅠ 基因成功将银鲫划分为鲫
（Ｃａｒａｓｓｉｕｓａｕｒａｔｕｓ）的一个亚种。

ＤＮＡ条形码对表型不易区分的种间鉴定十

分有效，但由于线粒体 ＤＮＡ实行严格的母系遗
传，因而对杂交种的鉴定效果并不理想［２５２６］。

ＹＵＮ等［２７］利用线粒体基因未能对朝鲜

（Ｒｈｏｄｅｕｓｕｙｅｋｉｉ）和济南（Ｒ．ｎｏｔａｔｕｓ）的杂交
种进行区分 。杨喜书［２８］认为对种间杂交导致的

基因渗透除ＣＯⅠ基因外还需结合多个基因标记
共同分析鉴定。而核 ＤＮＡ的基因标记能避免母
系遗传在杂交种鉴定中存在的缺陷，ＴＡＫＡＦＵＭＩ
等就利用 ３个核 ＤＮＡ标记有效区分了泥鳅
（Ｍｉｓｇｕｒｎｕｓａｎｇｕｉｌｌｉｃａｕｄａｔｕｓ）的两个不同群体及
其杂交种［２９］。

针对绥芬河三块鱼不同洄游群体的种属划

分，前期虽然采用表型特征、同工酶、ＤＮＡ分子标
记及线粒体ＤＮＡ条形码技术成功地明确了绥芬
河两种洄游群体珠星三块鱼和三块鱼的种属划

分地位［１，５，１２１３］，但这些研究均只采用了一种判定

６５９
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方法，研究结果存在一定的不确定性。本研究首

次采用表型鉴定、线粒体 ＤＮＡ条形码技术和基
因标记“三重”鉴定方法，进一步从表型、单倍型

和基因型水平明确了绥芬河三块鱼３种洄游群
体的分类地位，即由日本海大彼得湾洄游至绥芬

河产卵的３批洄游群体，实则为珠星三块鱼（金
滩头）、珠星三块鱼和三块鱼及二者杂交后代组

成的混合群体（银滩头）和三块鱼（黑滩头）共同

构成的洄游群体。

３．２　“银滩头”群体分类地位的探讨
针对“银滩头”群体的分类地位，在２０世纪

９０年代，我国学者［４］已对其形态、繁殖生物学特

性进行过研究，结果发现“银滩头”的形态学测量

结果与三块鱼无明显差异，人工催产试验发现，

催产后个体体表显现出与三块鱼一致的婚姻色，

由此推测“银滩头”是三块鱼的亚成体［４］。但在

本研究中，结合线粒体 ＣＯⅠ和基因标记的鉴定
结果可以看出，“银滩头”不论从单倍型还是基因

型都表现出是珠星三块鱼和三块鱼的混合群体，

而不仅仅是成熟度较差的三块鱼个体，该结果与

陈金平等［１２］利用 ＲＡＰＤ标记检测的结果一致。
这些分子证据充分表明“银滩头”并不是一个独

立种群。结合绥芬河３个洄游群体的洄游时间，
笔者推测，除杂交种外，该群体很可能是由性成

熟时间较晚、成熟度较差或尚未完全性成熟的珠

星三块鱼与成熟度不足的三块鱼的早期洄游繁

殖个体组成的婚姻色不明显的过渡群体。

另外，尹家胜等［４］早期野外观察发现，珠星

三块鱼和三块鱼繁殖产卵场完全相同，所产的卵

常两层相互重叠，人工授精进行成对杂交均可孵

出仔鱼，由此证实珠星三块鱼和三块鱼不存在生

殖隔离，可杂交产生后代。但后续的研究［３０］并未

观察到绥芬河出现过明显的杂交群体，也一直缺

乏能够证明“银滩头”群体中存在杂交种这一事

实的有力分子证据。常玉梅等［１］利用 ＤＮＡ条形
码技术分析了珠星三块鱼和三块鱼疑似杂交个

体的单倍型和微卫星标记的基因型结果，推测二

者存在杂交。本研究基于条形码技术和基因分

型结果，首次从核 ＤＮＡ水平和线粒体 ＤＮＡ水平
证实二者杂交个体的存在，为两种鱼类存在野外

杂交提供了有力的分子证据。

４　结论

绥芬河洄游群体“银滩头”，是由占比较多的

珠星三块鱼和占比较少的三块鱼及二者少量的

杂交个体组成的一个混合群体。
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