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摘　要：基于线粒体Ｃｙｔｂ和ＣＯＩ基因联合对白洋淀流域沙河和拒马河宽鳍
#

种群遗传多样性及种群历史动

态进行分析。结果表明：１４１个样本中检测出４５个单倍型，种群间共享单倍型有２个。拒马河种群的单倍型
多样性与核苷酸多样性（ｈ＝０．７１２０，π＝０．０１１８２）均高于沙河种群（ｈ＝０．４５１４，π＝０．００３１３）。ＡＭＯＶＡ分
子方差分析、种群间遗传分化指数（ＦＳＴ）及系统发育树均表明 ２个种群间未出现明显分化，种群内变异
（９６．４３％）大于种群间变异，种群之间存在较大的基因流（６．７４５）。中性检验、错配分析显示沙河种群和拒马
河种群未经历过种群扩张，贝叶斯天际线点图显示沙河种群保持稳定，拒马河种群在０．００４百万年前经历了
种群扩张。白洋淀流域宽鳍

#

有效种群在０．１７５百万年前～０．１２５百万年前经历种群扩张，后维持稳定。结
合单倍型网格图及系统发育树分析，沙河种群经历过奠基者效应。参考鲤科鱼类 Ｃｙｔｂ基因每百万年
０．８４％～１．００％的进化速率，２个地理种群的分歧时间为０．０８９百万年前～０．０６７百万年前。
关键词：宽鳍

#

；Ｃｙｔｂ；ＣＯＩ；遗传多样性；种群历史动态
中图分类号：Ｑ３４７　　　文献标志码：Ａ

　　白洋淀流域位于海河流域大清河中部，由大
小９条呈扇形河网汇流于白洋淀，在第三纪晚期
经历了兴起、扩张与收缩的演变过程，在第四纪

形成最初环境［１］。拒马河为白洋淀西北部的支

流，发源于河北省涞源县西北太行山麓，自西向

东流至张坊分为南北二支，北拒马河下游为白沟

河，与南拒马河（现今为干涸状态）在白沟镇汇合

后注入白洋淀。沙河位于白洋淀西部，发源于山

西省灵丘县太白山碾盘岭北麓，沿地势向东南方

向流入王快水库，后通过沙河干渠注入白洋淀。

第四纪冰期和间冰期的往复振荡，造成气候的冷

暖波动，白洋淀流域经历了周期性海进海退［１２］，

使得该地区鱼类群落结构和种群历史动态受到

了强烈的影响。白洋淀流域为南方类型和北方

类型的过渡地带，生物多样性较丰富，是中华多

刺鱼（Ｐｕｎｇｉｔｉｕｓｓｉｎｅｎｓｉｓ）的最南分布区，多鳞白甲
鱼（Ｏｎｙｃｈｏｓｔｏｍａｍａｃｒｏｌｅｐｉ）的最北分布区，北方须
鳅（Ｂａｒｂａｔｕｌａｎｕｄａ）的最东南分布区。在气候变

化的背景下，人类活动的影响加剧了白洋淀流域

部分河流干涸消亡、物种消失的现象，例如，南拒

马河干涸消亡，拒马河和沙河曾分布的花斑副沙

鳅（Ｐａｒａｂｏｔｉａｆａｓｃｉａｔａ）、武昌副沙鳅（Ｐａｒａｂｏｔｉａ
ｂａｎａｒｅｓｃｕｉ）、漓江副沙鳅（Ｐａｒａｂｏｔｉａｌｉｊｉａｎｇｅｎｓｉｓ）、
东方 薄 鳅 （Ｌｅｐｔｏｂｏｔｉａｏｒｉｅｒｎｔａｌｉｓ）、黄 线 薄 鳅
（Ｌｅｐｔｏｂｏｔｉａｆｌａｖｏｌｉｎｅａｔａ）、多鳞产颌鱼（Ｖａｒｉｃｏｒｈｉｎｕｓ
ｍａｃｒｏｌｅｐｉｓ）和北京鳊（Ｐａｒａｂｒａｍｉｓｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ）［３４］均
已在白洋淀流域消失。遗传多样性的研究对物

种资源评定及种群保护有重要意义［５］，是评价物

种演化潜力及环境生存能力的一个重要指

标［６７］。因此，开展白洋淀流域种群遗传多样性

研究对白洋淀流域种质资源保护和利用提供基

础数据，为白洋淀流域保护区域的划分提供依

据。

宽鳍
#

（Ｚａｃｃｏｐｌａｔｙｐｕｓ）隶属于鲤形目
（Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍ）鲤科（Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ），广泛分布于我国
东部沿海各溪流中［８］。目前，国内关于宽鳍

#

的
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研究［９１０］显示宽鳍
#

可能存在隐形种。以秦岭为

界，淮河以北宽鳍
#

种群具有较近的亲缘关

系［１１１２］。对宽鳍
#

遗传多样性的研究［９１３］主要集

中于南方地区，例如：梁晓旭等［１４］基于 Ｃｙｔｂ基因
对广东境内９条水系宽鳍

#

的遗传多样性研究

显示，广西中西部地区为宽鳍
#

种群的扩散中

心；ＺＨＥＮＧ等［１３］基于 Ｃｙｔｂ基因对黄山地区、四
川、湖南、广西以及北京宽鳍

#

种群遗传多样性

研究显示，黄山地区宽鳍
#

种群较其他地区具有

较大的遗传分化；刘慧芬等［１５］基于 Ｃｙｔｂ基因对
河南境内的长江、淮河、黄河以及海河宽鳍

#

种

群遗传多样性研究显示，长江水系宽鳍
#

种群遗

传分化较大。２０１８—２０１９年对白洋淀流域的“一
淀、两库和四条河流”，即白洋淀区、王快水库、西

大洋水库及入淀或库区河流，沙河、拒马河、府河

和孝义河等水域渔获物的调查发现，宽鳍
#

仅在

沙河和拒马河有分布，且为优势物种之一。本文

以Ｃｙｔｂ基因及ＣＯＩ基因为分子遗传标记，对沙河
和拒马河宽鳍

#

遗传多样性及种群结构进行分

析，探究种群动态变化的主要历史原因，为白洋

淀流域宽鳍
#

种群保护提供理论基础。

１　材料与方法

１．１　试验材料
样本于２０１８年１０月—２０１９年１１月采自白

洋淀流域沙河及拒马河，共计１４１尾，见图１和表
１。采集工具主要为地笼和丝网。样本采集后，
根据形态特征及分子数据进行鉴定，新鲜样本用

９５％乙醇固定，置于 －２０℃冰箱中保存备用，保
存于河北大学水生生物学博物馆。

图１　采样点示意图
Ｆｉｇ．１　Ｍａｐｓｈｏｗｉｎｇｔｈｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｉｔｅｓ

表１　样本采集信息
Ｔａｂ．１　Ｓａｍｐｌｉｎｇｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

种群Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 采样地点Ｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅ 经纬度Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ 样本数量Ｓａｍｐｌｅｑｕａｔｉｔｉｅｓ／尾

沙河种群ＳＨ

吴王口 １１４°０１′Ｅ，３９°２２′Ｎ ２０
沙窝 １１４°０４′Ｅ，３８°８０′Ｎ８
石槽沟 １１４°０６′Ｅ，３８°５９′Ｎ７

沙河入库口 １１４°２１′Ｅ，３８°４８′Ｎ１４
平阳河 １１４°２８′Ｅ，３８°４５′Ｎ７
坝前 １１４°３０′Ｅ，３８°４４′Ｎ５

拒马河种群ＪＭＨ

拒马河源头 １１４°９１′Ｅ，３９°１９′Ｎ １０
刁江汇 １１５°０１′Ｅ，３９°２５′Ｎ１３
紫荆关 １１５°１０′Ｅ，３９°２５′Ｎ７
小丰口 １１５°２０′Ｅ，３９°４２′Ｎ９
狼牙河 １１５°２９′Ｅ，３９°３９′Ｎ７
天花板 １１５°３０′Ｅ，３９°３９′Ｎ１４
北石门 １１５°３２′Ｅ，３９°３８′Ｎ９
千河口 １１５°３９′Ｅ，３９°３６′Ｎ１１

１．２　ＤＮＡ提取及 ＰＣＲ扩增
取每尾样本左侧胸鳍剪碎，使用组织基因组

提取试剂盒 ＤＰ３０４（北京天根生化科技有限公
司）进行 ＤＮＡ提取。Ｃｙｔｂ基因扩增和测序引物
为 Ｌ１４７２４（ＧＡＣＴＴＧＡＡＡＡＡＣＣＡＣＣＧＴＴＧ） 和
Ｈ１５９１５（ＣＴＣＣＧＡＴＣＴＣＣＧＧＡＴＴＡＣＡＡＧＡＣ）［１６］；

ＣＯＩ基 因 扩 增 和 测 序 引 物 为 Ｆ１（ＴＣＡ
ＡＣＣＡＡＣＣＡＣＡＡＡＧＡＣＡＴＴＧＧＣＡＣ）和Ｒ１（ＴＡＧＡ
ＣＴＴＣＴＧＧＧＴＧＧＣＣＡＡＡＧＡＡＴＣＡ）［１７］。 Ｃｙｔｂ 的

ＰＣＲ反应条件：９５℃预变性３ｍｉｎ；９５℃变性３０
ｓ，５６℃退火３０ｓ，７２℃延伸４０ｓ，共３０个循环；
最后７２℃延伸１０ｍｉｎ，４℃停止反应；ＣＯＩ基因

８３８
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退火温度为５１℃。其他扩增条件与Ｃｙｔｂ基因相
同。ＰＣＲ产物用１％琼脂糖凝胶电泳检测，条带
清晰明亮产物送往通用生物系统（安徽）有限公

司完成序列测定。

１．３　数据处理和分析
将ＤＮＡ序列用ＢｉｏＥｄｉｔ７．０．９［１８］软件进行比

对和拼接，利用 ＭＥＧＡ５．０５［１９］软件分析序列碱
基组成、变异情况，计算转换／颠换比率等相关系
数，基于Ｋｉｍｕｒａ２参数模型计算地理种群间的遗
传距离。利用 ＤＮＡｓｐ５．１［２０］软件进行遗传多样
性相关分析，计算种群间核苷酸歧义度 Ｄｘｙ，并分
析核苷酸多样性（π）及单倍型多样性（ｈ）。使用
Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．５［２１］软件计算种群分化系数（ＦＳＴ）并
对种群进行中性检验及错配分析，采用贝叶斯天

际线（Ｂａｙｅｓｉａｎｓｋｙｌｉｎｅｐｌｏｔ，ＢＳＰ）检测有效种群
的变动。运用 ＢＥＡＳＴ２．４．８软件［２２］，以 Ｃｙｔｂ基
因每百万年１％的进化速率作为参考，基于贝叶
斯溯组天际线模型（Ｂａｙｅｓｉａｎｃｏａｌｅｓｃｅｎｔｓｋｙｌｉｎｅ），
采用马尔科夫链的蒙特卡洛算法（ＭｏｎｔｅＣａｒｌｏ
Ｍａｒｋｏｖｃｈａｉｎ，ＭＣＭＣ）运行１×１０８代，结果通过
Ｔｒａｃｅｒ１．７［２３］中的 Ｂａｙｅｓｉａｎｓｋｙｌｉｎｅ重建功能进行
读取。以ｊＭｏｄｅｌＴｅｓｔ２．１．７软件［２４］检测到最适合

的进化模型为ＨＫＹ＋Ｆ＋Ｇ４模型。使用ＭｒＢａｙｅｓ
３．１．１［２５］和 ＩＱｔｒｅｅ程序［２６］分别基于贝叶斯法

（ＢＩ）和最大似然法（ＭＬ）构建单倍型系统发育
树，ＢＩ分析运用ＭｒＢａｙｅｓ３．１．１程序，４条马尔科
夫链同时运行１×１０６代，每１００代对系统树进行
抽样，最终构建一致树，通过后验概率评估每个

节点。ＭＬ分析采用 Ｐｈｙｌｏｓｕｉｔ软件中的 ＩＱｔｒｅｅ程
序，并通过具有１０００个重复的 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ分析评
估每个节点的可信度。选取鲤科马口鱼属马口

鱼（Ｏｐｓａｒｉｉｃｈｔｈｙｓｂｉｄｅｎｓ，Ｃｙｔｂ序列号 ＡＹ６４６６４９及
ＣＯＩ序列号ＭＦ１２２５９５）作为外来群构建系统发育
树。利 用 ＰｏＰａｒｔ１．７［２７］软 件，采 用 中 接 法
（Ｍｅｄｉａｎｊｏｉｎｉｎｇ）构建单倍型网络图。利用
Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２．３．４［２８］软件分析种群遗传结构。参考
鲤科鱼类线粒体 Ｃｙｔｂ每百万年０．７６％ ～１．００％
的进化速率［２９３０］，利用公式（１）估算各类群间分
歧时间［３１］。

Ｔ＝Ｄｘｙ／２μ （１）
式中：Ｄｘｙ为核苷酸歧义度，由 ＤＮＡｓｐ软件计算得
出；μ为平均进化速率；Ｔ代表分歧时间。根据

ＦＳＴ值计算种群间的基因流，计算公式为
Ｎｍ＝（１－ＦＳＴ）／４ＦＳＴ （２）

式中：Ｎｍ指地理种群之间的基因流；ＦＳＴ为地理种
群之间的遗传分化系数。

２　结果

２．１　序列特征和遗传多样性分析
来自沙河及拒马河１４１条线粒体 Ｃｙｔｂ序列

对比后总长度为１１１０ｂｐ：保守位点１０６６个，约
占序列总长度的９６．０４％；简约信息位点１７个，
约占序列总长度的１．５３％；变异位点（多态性位
点）４４个，约占序列总长度的３．９６％；碱基组成Ｔ
为３１．１６％，Ｃ为 ２６．５１％，Ａ为 ２６．１９％，Ｇ为
１６．１５％；１４１个个体中共确认单倍型３１个，单倍
型多样性（ｈ）平均值为０．４４１４，其中沙河种群为
０．２４３２，拒马河种群为 ０．６３９６，核苷酸多样性
（π）平均值为 ０．０１７３４，其中沙河种群为
０．０１１５２，拒马河种群为０．０２３１６（表２）。１４１条
ＣＯＩ序列对比后总长度为６４３ｂｐ：保守位点６３２
个，约占序列总长度的９８．２９％；简约信息位点８
个，约占序列总长度的１．２４％；变异位点１１个，
约占序列总长度的 １．７１％；碱基组成 Ｔ为
２９．９１％，Ｃ为 ２６．５４％，Ａ为 ２４．５７％，Ｇ为
１８．９８％；１４１个个体中共确认单倍型１５个，单倍
型多样性（ｈ）平均值为０．４８３３，其中沙河种群为
０．２４３２，拒马河种群为 ０．７２３４，核苷酸多样性
（π）平均值为 ０．０１７３４，其中沙河种群为
０．０００３９，拒马河种群为０．００１７０。与Ｃｙｔｂ相比，
ＣＯＩ序列相对更为保守，具有较少的变异位点。
１４１条序列联合后总长度为１７５３ｂｐ，共确

认单倍型有 ４５个，种群间共享单倍型有 ２个
（Ｈａｐ＿２和Ｈａｐ＿１７），见表２。保守位点１６９８个，
约占序列总长度的 ９６．８６％；简约信息位点 ２５
个，约占序列总长度的１．４２％；变异位点５５个，
约占序列总长度的 ３．１４％；碱基组成 Ｔ为
３０．６７％，Ｃ为 ２６．５３％，Ａ为 ２５．６１％，Ｇ为
１７．１９％；单倍型多样性（ｈ）平均值为０．６８１７，其
中沙河种群为０．４５１４，拒马河种群为０．７１２０，核
苷酸多样性（π）平均值为０．００７４７，其中沙河种
群为０．００３１３，拒马河种群为０．０１１８２。其中，拒
马河种群较沙河种群具有相对高的单倍型多样

性和核苷酸多样。
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表２　宽鳍
!

线粒体基因遗传多样性、中性检验与错配分析

Ｔａｂ．２　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙｔｅｓｔｓａｎｄｍｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｂａｓｅｄｏｎｍｔＤＮＡｏｆＺａｃｃｏｐｌａｔｙｐｕｓ

序列号

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
地理类群Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 拒马河种群ＪＭＨ 沙河种群ＳＨ
样本数Ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ ８０ ６１

平均Ｍｅａｎ

Ｃｙｔｂ 单倍型数量 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｉｚｅ ２８ ５
单倍型多样ｈ ０．６３９６ ０．２４３２ ０．４４１４
核苷酸多样π ０．０２３１６ ０．０１１５２ ０．０１７３４

ＣＯＩ 单倍型数量 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｉｚｅ １２ ４
单倍型多样性ｈ ０．７２３４ ０．２４３２ ０．４８３３
核苷酸多样性π ０．００１７０ ０．０００３９ ０．０００５２

联合基因

Ｃｏｍｂｉｎｅｄｇｅｎｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

单倍型数量 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｉｚｅ ３９ ８
单倍型多样性ｈ ０．７１２０ ０．４５１４ ０．６８１７
核苷酸多样性π ０．０１１８２ ０．００３１３ ０．００７４７
Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ －２．２５０３９ －１．７４７８０

Ｆｕ’ｓＦｓ －２．２７１７３ ４．８８６５８
ＳＳＤ ０．０１６２４ ０．２３４８４

Ｈｒｉ ０．０４３５８ ０．２４１０１
ＦＳＴ ０．０２９２４ ０．０４４２７

注：表示０．０１＜Ｐ≤０．０５；表示Ｐ≤０．０１。
Ｎｏｔｅｓ：０．０１＜Ｐ≤０．０５； Ｐ≤０．０１．

　　基于联合基因 ＡＭＯＶＡ分析显示，遗传变异
主要来源于种群内，占遗传总变异的９６．４３％，高
于种群间变异（３．５７％），见表３。种群间的遗传

分化系数（ＦＳＴ）为０．０３５７４（Ｐ＜０．０１），种群间基
因流Ｎｍ为６．７４５，遗传距离为０．００３，地理种群
之间存在基因交流现象（图２）。

表３　基于 Ｃｙｔｂ和 ＣＯＩ基因联合计算种群内和种群间变异的分子方差分析
Ｔａｂ．３　Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅ（ＡＭＯＶＡ）ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓａｎｄｗｉｔｈｉｎ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｂａｓｅｄｏｎｃｏｍｂｉｎｅｄＣｙｔｂａｎｄＣＯＩｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ
自由度

ｄｆ
方差总和

Ｓｕｍｏｆｓｑｕａｒｅｓ
变异组分

Ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ
变异贡献率

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ／％
种群间ＡｍｏｎｇＰｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １ ２５．２３４ ０．２６２３２ ３．５７
种群内ＷｉｔｈｉｎＰｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １３９ ９８３．６３８ ７．０７６５３ ９６．４３
总计Ｔｏｔａｌ １４０ １００８．８７２ ７．３３８８５

红色与绿色代表不同种源地种群中的个体属于不同祖先种群的可能性（Ｋ＝２）；１．拒马河种群；２．沙河种群。

Ｒｅｄａｎｄｇｒｅｅｎｒｅｐｒｅｓｅｎｔｔｈｅｐｏｓｓｉｂｉｌｉｔｙｔｈａｔｓａｍｐｌｅｓｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｒｏｖｅｎａｎｃｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｂｅｌｏｎｇｔｏｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｎｃｅｓｔｒａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ（Ｋ＝２）；

１．ＪＭＨｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；２．ＳＨｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

图２　宽鳍
!

种群遗传结构图

Ｆｉｇ．２　ＧｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆＺａｃｃｏｐｌａｔｙｐｕｓ
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２．２　系统发育和单倍型网格图分析
基于联合基因，以ＢＩ法和ＭＬ法分别构建单

倍型系统发育树（图３），ＢＩ树和 ＭＬ树拓扑结构
大体一致。拓扑结构可分为３大分支，分支Ⅰ和
分支Ⅲ均为拒马河种群单倍型，分支Ⅱ包含沙河
种群单倍型与拒马河种群单倍型以及种群间共

享单倍型 ｈａｐ＿２和 ｈａｐ＿１７。以 Ｃｙｔｂ基因作为参

考，根据核苷酸歧义度 Ｄｘｙ估算分支分歧时间：拒
马河种群及沙河种群分歧时间约为０．０８９百万年
前～０．０６７百万年前。单倍型网格图（图 ４）显
示：拒马河种群独有单倍型与缺失单倍型连线较

多，呈网状结构，局部为辐射状结构；沙河种群以

共享单倍型ｈａｐ＿２为中心呈现辐射状结构。

红色．拒马河种群单倍型；绿色．沙河种群单倍型；黑色．共享单倍型；蓝色．外类群；节点上方为 ＢＩ后验概率，下方为 ＭＬ支持率。

Ｒｅｄ．ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｏｆＪｕｍａＲｉｖｅｒ；Ｇｒｅｅｎ．ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｏｆＳｈａＲｉｖｅｒ；Ｂｌａｃｋ．ｍｅｄｉａｎｖｅｃｔｏｒｓ；Ｂｌｕｅ．Ｏｕｔｇｒｏｕｐ；ＰｏｓｔｅｒｉｏｒｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｆｏｒＢａｙｅｓｉａｎ

ｉｎｆｅｒｅｎｃｅｓａｂｏｖｅｂｒａｎｃｈａｎｄｂｏｏｔｓｔｒａｐｓｕｐｐｏｒｔｆｏｒＭＬｂｅｌｏｗｔｈｅｂｒａｎｃｈ．

图３　基于Ｃｙｔｂ和 ＣＯＩ基因联合构建的宽鳍
!

贝叶斯（ＢＩ）单倍型系统发育树
Ｆｉｇ．３　ＨａｐｌｏｔｙｐｅＢａｙｅｓｉａｎｔｒｅｅ（ＢＩ）ｂａｓｅｄｏｎｃｏｍｂｉｎｅｄＣｙｔｂａｎｄＣＯＩｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＺａｃｃｏｐｌａｔｙｐｕｓ

２．３　种群历史动态分析
中性检验显示，拒马河种群 Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ呈显

著负值（Ｐ＜０．０５），Ｆｕ’ｓＦｓ为不显著负值（表
２），表明不符合中性进化假说；错配分析中Ｈｒｉ统
计显著（Ｐ＜０．０５），表明拒绝种群扩张假说；错配
分布图显示为锯齿状下降曲线（图５ａ），说明拒马
河种群未出现种群扩张现象，但贝叶斯天际线点

图（图５ｂ）显示拒马河种群在０．００４百万年前经

历了种群扩张，后趋于稳定。沙河种群 Ｔａｊｉｍａ’ｓ
Ｄ为显著负值（Ｐ＜０．０５），Ｆｕ’ｓＦｓ为正值（表
２），表明未偏离假设，符合中性进化假说；错配分
析显示ＳＳＤ值统计显著（Ｐ＜０．０５），错配分布图
（图５ｃ）为平滑下降曲线，表明拒绝种群扩张假
说；贝叶斯天际线点图（图５ｄ）显示沙河种群有效
种群较稳定，即沙河种群未经历过种群扩张。白

洋淀流域宽鳍
#

有效种群呈先扩张后趋于稳定
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状态（图５ｅ）。

红色．拒马河种群（ＪＭＨ）；绿色．沙河种群（ＳＨ）；黑色．缺失单倍型。

Ｒｅｄ．ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｏｆＪｕｍａＲｉｖｅｒ；Ｇｒｅｅｎ．ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｏｆＳｈａＲｉｖｅｒ；Ｂｌａｃｋ．ｍｅｄｉａｎｖｅｃｔｏｒｓ．

图４　基于Ｃｙｔｂ基因和ＣＯＩ基因联合分析的单倍型网络图
Ｆｉｇ．４　ＨａｐｌｏｔｙｐｅｎｅｔｗｏｒｋｂａｓｅｄｏｎｃｏｍｂｉｎｅｄＣｙｔｂａｎｄＣＯＩｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

３　讨论

３．１　遗传多样性
种群遗传多样性能够反映生物对环境变迁

与自然选择的效应。种群遗传多样性越高，其演

化潜力越大，适应生存环境能力越强，种群遗传

多样性越低，承受的生存压力越大［６］。刘慧芬

等［１５］基于 ＣＯＩ基因对河南省的海河、黄河、淮河
和长江水系宽鳍

#

种群遗传结构研究显示，海河

种群的单倍型多样性和核苷酸多样性（ｈ＝
０．３３３３３，π＝０．０００５３）低于长江、淮河和黄河
等水系。曹安娜［１２］基于Ｃｙｔｂ和 ＣＯＩ基因对河南
的海河、北京的滦河、辽宁的辽河以及安徽和浙

江等地的宽鳍
#

遗传多样性研究显示，海河种群

的单倍型多样性和核苷酸多样性（ｈ＝０．６２７０，
π＝０．００１０３和ｈ＝０．４８００，π＝０．０００３１）低于

辽河和浙江等地。本文基于 Ｃｙｔｂ基因和 ＣＯＩ基
因对白洋淀流域沙河及拒马河宽鳍

#

种群遗传

多样性的研究，结果与以上研究相似，显示出较

低的遗传多样性，平均单倍型多样性分别为

０．４４１４和 ０．４８３３，平均核苷酸多样性分别为
０．０１７３４和 ０．０００５２。沙河种群（ｈ＝０．４５１４，
π＝０．００３１３）较拒马河种群（ｈ＝０．７１２０，π＝
０．０１１８２）呈现更低的单倍型多样性与核苷酸多
样性。一般认为低的单倍型多样性和低的核苷

酸多样性表示种群近期经历过奠基者效应或瓶

颈效应［３２］。白洋淀流域位于第四纪冰期活动频

繁地带，经历了６次海进海退［２］，该地区种群历

史动态和群落结构受到了强烈影响，承受了较大

的生存压力，种群遗传结构通常为低的单倍型多

样性和低的核苷酸多样性。白洋淀流域由于受

人类活动影响，鱼类优势种由大型化、对环境要
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求较高的鱼类，转变为小型化、适应能力强的鱼

类［３３］，此现象在流域内仍然存在，因此建议采取

禁止捕捞及污染物定期处理等措施，加强流域环

境的管理，有效保护生物栖息环境，尽量减少流

域内鱼类资源的丧失。

图５　宽鳍
!

不同种群错配分布图及贝叶斯天际线点图

Ｆｉｇ．５　ＭｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄＢＳＰ（ＢａｙｅｓｉａｎＳｋｙｌｉｎｅＰｌｏｔｓ）ｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＺａｃｃｏｐｌａｔｙｐｕｓ

３．２　遗传分化
种群的遗传结构变异分析能够评估种群对

环境变化的适应能力以及生存和演化的潜力［３４］。

拒马河种群与沙河种群的变异来源主要是种群

内变异（９６．４３％），种群间的遗传分化系数 ＦＳＴ小
于０．０５（ＦＳＴ＝０．０３５７４，Ｐ＜０．０１），表明这２个
种群之间没有遗传分化［３５］；结合系统发育树和单

倍型网格图，沙河种群与拒马河种群存在共享单

倍型，种群之间基因流较大（Ｎｍ＞１），在相当程度
上阻碍了种群间的分化［３６］，沙河种群与拒马河种

群存在基因渐渗现象。通常分布较广的物种在

没有地理屏障的情况下，地理距离越远其遗传分

化程度越大［３７］。宽鳍
#

分布极为广泛，在我国东

部各大水系中均有分布。刘慧芬等［１５］研究显示

宽鳍
#

海河种群与其地理距离较远的长江种群

遗传分化较大，而与其他地理距离较近的黄河种

３４８
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群遗传分化很小。曹安娜［１２］基于 ＣＯＩ基因的研
究也显示地理距离较近的辽河种群、滦河种群和

海河种群遗传分化小，而与地理距离较远的浙江

和安徽等地的种群遗传分化大。这在一定程度

上与地质历史事件相吻合，在地质史上，古黄河、

古辽河以及两河中间水系，如海河水系和滦河水

系曾为同一水系［３８］，宽鳍
#

在第四纪冰期期间曾

在淮河以北辽河以南等水系进行迁徙，种群间有

基因交流。

３．３　种群历史动态分析
当种群经历过扩张事件时，中性检验

Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ和 Ｆｕ’ｓＦｓ的值呈显著负值（Ｐ＜
０．０１）［３９］，核苷酸错配分布图为单峰泊松分布，错
配分析Ｈｒｉ和ＳＳＤ检验均不显著（Ｐ＞０．０５）［３６］。
实际上，种群历史动态远比模型分析的结果更加

复杂，且不同模型分析的结果可能不一致。本研

究中，拒马河种群核苷酸分布图未呈单峰泊松分

布，为锯齿状下降曲线；中性检验Ｆｕ’ｓＦｓ呈不显
著负值，Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ呈显著负值（Ｐ＜０．０１），有学
者认为Ｆｕ’ｓＦｓ检验对种群扩张敏感［４０］，因此判

断拒马河种群近期未经历过种群扩张。但贝叶

斯天际线图显示，拒马河种群在０．００４百万年前
经历了种群扩张，结合单倍型网络图，拒马河种

群局部呈多个星状辐射，表示拒马河种群在历史

上曾发生局部扩张事件，种群扩张事件发生在末

次冰期结束时间（０．０７５百万年前 ～０．０１百万年
前）。沙河种群保持稳定状态，较拒马河种群呈

现低单倍型多样性与低核苷酸多样性，结合单倍

型网络图，推测沙河种群曾经历过奠基者效应，

在末次冰期结束时，冰川融化使得河流水位上

升，不同河流之间有了临时联系，部分拒马河种

群个体迁移至沙河形成沙河种群。由于沙河种

群进化历史短，积累的遗传变异较拒马河种群

少，因此沙河种群单倍型多样性与核苷酸多样性

均低于拒马河种群。参考鲤科鱼类 Ｃｙｔｂ基因进
化速率，根据 Ｄｘｙ估算了拒马河种群及沙河种群
分歧时间大约为晚更新世 ０．０８９百万年前 ～
０．０６７百万年前，处于第四次间冰期和末次冰期
期间。
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