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摘要：探讨当前中国鲤（Ｃｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏ）野生群体和育成品种的遗传结构及变异情况，以期丰富鲤种质资源的研
究数据，为后期鲤的种质挖掘和遗传育种提供更多参考。收集了鲤的４个野生群体（清水江鲤、太湖鲤、黄河鲤和
黑龙江鲤）和２个育成品种（福瑞鲤和松浦鲤）共计１８５尾个体，进行 ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ序列测序分析。全长９２７～
９３０ｂｐ的Ｄｌｏｏｐ序列有３６个变异位点。所有个体呈２７个单倍型，其中清水江鲤和太湖鲤的单倍型数量较多（分
别为１８和９个），而福瑞鲤和松浦鲤各存在１个优势单倍型（占有率分别为９３％和８０％）。ＦＳＴ值检验发现，松浦
鲤与黑龙江鲤间遗传分化不显著（Ｐ＞０．０５），其余群体间均呈极显著遗传分化（Ｐ＜０．０１）。基于群体间 Ｋ２Ｐ遗
传距离（０．００５～０．０１３）的ＮＪ树显示，福瑞鲤和黄河鲤首先聚类，然后依次与清水江鲤和太湖鲤聚类；最后与松
浦鲤和黑龙江鲤所在的另一支聚类。分子方差分析显示，群体间遗传变异极显著（Ｐ＜０．０１），占总变异的
３５５９％。研究表明，鲤的野生群体（清水江鲤和太湖鲤）存在较高的遗传多样性，具有进一步选育利用的潜力；
而２个育成品种（福瑞鲤和松浦鲤）在选育过程中积累了较高的遗传纯度。
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　　鲤（Ｃｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏ）是中国重要的淡水经济鱼
类之一，２０１４年中国养殖产量为３１７．２万 ｔ，列鱼类
养殖产量的第 ４位（农业部渔业渔政管理局，
２０１５）。中国拥有丰富的鲤野生群体及人工培育品
种，但是由于不合理的开发利用等原因，致使诸多鲤

的种质资源遭到破坏，导致优良经济性状的退化

（常玉梅等，２００４）。近年来，水产工作者基于多种
ＤＮＡ分子标记，如微卫星标记（全迎春等，２００５；许
丽花等，２０１２）、ＳＲＡＰ标记（曲疆奇等，２０１１）、ＴＲＡＰ
标记（董在杰等，２０１１）和线粒体 ＤＮＡ（单云晶 等，
２０１３）等，对中国野生和养殖群体（或品种）开展了
群体遗传变异研究，但所用研究群体和手段存在差

异。因此，从研究方法和群体资源的角度，丰富对中

国鲤种质资源现状的研究，对加强其种质保护和育

种利用具有重要意义。

线粒体 ＤＮＡ（ＭｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａＤＮＡ，ｍｔＤＮＡ）具快

速突变、单倍型随机缺失等特性，被广泛用于分析群

体遗传结构、系统发育以及构建物种间的亲缘关系

等研究（Ｉｍｓｉｒｉｄｏｕ等，２００９）。而其 Ｄｌｏｏｐ区属于非
编码区，具有突变率高、进化速度快等特点，现已成

为ｍｔＤＮＡ遗传变异研究的热点之一（梁宏伟等，
２００９）。目前，基于ｍｔＤＮＡ基因序列及 Ｄｌｏｏｐ区变
异较多应用于不同鲤亚种（品种）的遗传起源和亲

缘关系等研究。如对德国镜鲤和俄罗斯镜鲤（Ｚｈｏｕ
等，２００３）、星云湖鲤（Ｙａｎｇ等，２０１１）、松浦镜鲤和
锦鲤（Ｄｏｎｇ等，２０１５）等自然种群或选育品种的起源
归属等研究及对欧洲鲤和亚洲鲤（Ｔｈａｉ等，２００５；
Ｋｏｈｌｍａｎｎ等，２０１３）亲缘关系等研究。在遗传变异
研究中，Ｗａｎｇ等（２０１０）基于 ＣＯＩＩ和 Ｄｌｏｏｐ序列分
析中国鲤野生群体的遗传多样性和基因流水平，发

现水系间群体的遗传分化水平较低、基因流明显。

此外，针对养殖品种的遗传变异研究也有开展，如

Ｘｕ等（２０１２）基于 Ｄｌｏｏｐ序列和微卫星标记探讨２
个野生群体４个养殖品种的选择压力问题；单云晶
等（２０１３）基于 ＣＯＩ基因序列对５个养殖品种的遗
传多样性进行分析。就鲤在中国的广泛分布和养殖

规模大的现实状况而言，当前研究所涉及群体和品

种还有补充的空间。

本文针对中国４个鲤野生群体（清水江鲤、太



湖鲤、黄河鲤和黑龙江鲤）和２个育成品种（福瑞鲤
和松浦鲤）开展遗传变异研究。其中，清水江鲤是

西南地区重要的渔业种质资源，近年来逐渐受到重

视，其生物学特性和遗传多样性水平也有少量研究

（向燕等，２０１３；胡世然等，２０１４）；太湖流域作为古
时吴越属地，春秋战国时期已有鲤的蓄养历史（陆

廷龙，２００５），但对其野生鲤资源的研究开展还较少
（Ｗａｎｇ等，２０１０）；黄河鲤和黑龙江鲤被开发利用较
早，并被当做选育基础群体，开展了较多研究（常玉

梅等，２００４；董在杰等，２０１１）。本研究挑选２个目前
在中国推广应用较广的育成品种———福瑞鲤（董在

杰，２０１１）和松浦鲤（石连玉等，２０１６），分别是基于
生长和抗寒２种经济性状选育而成，其亲本来源分
别有黄河鲤和黑龙江鲤的成分。本实验基于 ｍｔＤ
ＮＡＤｌｏｏｐ序列变异，探讨当前中国鲤野生群体和
育成品种的遗传结构及变异情况，以期丰富鲤种质

资源的研究数据，为后期鲤的种质挖掘和遗传育种

提供更多参考。

１　材料与方法

１．１　实验材料与ＤＮＡ提取
鲤６个群体的样本采集信息见表１。４个野生

群体采自各分布地；２个育成品种采自品种选育单
位。

样本采集中通过剪取鲤个体的尾鳍下叶组织，

固定于９０％的酒精中待用。基因组 ＤＮＡ的提取参
照改良苯酚 ＳＤＳ法（张锐等，２００６）。提取的 ＤＮＡ
经１％琼脂糖凝胶电泳检测其完整性，浓度及纯度
由ＮＡＮＯＤＲＯＰ２０００分光光度仪测定，而后用 ＴＥ
Ｂｕｆｆｅｒ（ｐＨ＝８．０）稀释为终浓度６０ｎｇ／μＬ于－２０℃
储存备用。

表１　鲤６个群体样本采集信息
Ｔａｂ．１　Ｓａｍｐｌｉｎｇｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｎｔｈｅｓｉｘ

Ｃ．ｃａｒｐｉｏｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体 采样地 经纬度 样本数／尾

清水江鲤ＱＳＪ 贵州 凯里 １０７．９７°Ｅ，２６．５８°Ｎ ４７
太湖鲤 ＴＨ 江苏 无锡 １２０．２９°Ｅ，３１．５９°Ｎ ３４
黄河鲤 ＨＨ 河南水产研究所 １１４．０８°Ｅ，３２．１３°Ｎ ３０
黑龙江鲤 ＨＬＪ 黑龙江 抚远 １３４．２８°Ｅ，４８．３７°Ｎ １６
福瑞鲤 ＦＲＬ 江苏 宜兴 １１９．８２°Ｅ，３１．３６°Ｎ ４３
松浦鲤 ＳＰＬ 黑龙江水产研究所 １２６．６３°Ｅ，４５．７５°Ｎ １５

１．２　ＰＣＲ扩增及测序
本研究中 Ｄｌｏｏｐ区的引物序列为 ＤＬ１：５′ＡＣ

ＣＣＣＴＧＧＣＴＣＣＣＡＡＡＧＣ３′， ＤＬ２： ５′ＡＴＣＴＴＡＧ
ＣＡＴＣＴＴＣＡＧＴＧ３′（朱成科等，２００８）。引物由上海

生工生物工程有限公司合成。ＰＣＲ反应体系为
５０μＬ：１２μＬＰＣＲＭａｓｔｅｒＭＩＸ［所含成分：１０ｍＭＴｒｉｓ
ＨＣｌ（ｐＨ８．３）、５０ｍＭＫＣｌ、１．５ｍＭＭｇＣｌ２、２０μＭ
ｄＮＴＰｅａｃｈ、０．０５ＵＰｌｏｙｍｅｒａｓｅ／μＬ、ｄｄＨ２Ｏ、其他稳定
剂和增强剂］、上下游引物（１０μｍｏｌ／Ｌ）各 １μＬ、
ＤＮＡ模板（６０ｎｇ／μＬ）２μＬ，３４μＬｄｄＨ２Ｏ。所用
ＰＣＲ试剂购自天根生化科技（北京）有限公司。

ＰＣＲ扩增程序：９４℃预变性５ｍｉｎ；之后进行３０
个循环扩增（９４℃ ３０ｓ，５６℃ ３０ｓ，７２℃ ５０ｓ）；接着
７２℃延伸１０ｍｉｎ；最后４℃保存。ＰＣＲ扩增产物经
１％琼脂糖凝胶电泳检测，由上海美吉生物医药科技
有限公司通过ＡＢＩ３７３０ＸＬ测序仪进行双向测序。
１．３　序列数据的整理及分析

利用ＢｉｏＥｄｉｔ７．０软件（Ｈａｌｌ，２０１５）进行序列编
辑处理，并使用软件 ＣｌｕｓｔａｌＸ１．８１（Ｔｈｏｍｐｓｏｎ等，
１９９７）对序列进行同源比和长度确定。利用 ＤｎａＳＰ
５．０（Ｒｏｚａｓ等，２００３）对多态性位点数（Ｓ）、单倍型数
（Ｈ）、单倍型多样性（Ｈｄ）、核苷酸多样性（π）、平均
核苷酸差异数（Ｋ）和Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ值等遗传多样性参
数进行统计。利用Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．５（Ｅｘｃｏｆｆｉｅｒ等，２０１０）
进行核苷酸组成统计、分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）和
遗传分化指数（Ｆｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ，ＦＳＴ）计算。采用 ＭＥＧＡ
５．１（Ｔａｍｕｒａ等，２０１１）计算群体间的 Ｋｉｍｕｒａ双参数
模型（Ｋｉｍｕｒａ２ｐａｒａｍｅｔｅｒ，Ｋ２Ｐ）遗传距离，并构建邻
接（ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）进化树。基于突变位点信
息，利用Ｎｅｔｗｏｒｋ４．６（Ｐｏｌｚｉｎ等，２００３）构建单倍型的
简约中介（ＲｅｄｕｃｅｄＭｅｄｉａｎ，ＭＪ）网络图。

２　结果与分析

２．１　鲤群体Ｄｌｏｏｐ序列变异特征
经测序共得到１８５尾鲤个体的 Ｄｌｏｏｐ序列（全

长９２７～９３０ｂｐ）。核苷酸组成显示：Ａ、Ｔ、Ｇ和Ｃ的
含量依次为３３．３％、３２．９％、１４．１％和１９．７％，其中
Ｇ的含量最低。通过序列比对，１８５尾个体中共检
测到３６个核苷酸变异位点（忽略６个插入／缺失位
点）和 ２７个单倍型（表 ２）。在 ２７个单倍型中，
Ｈａｐ３、Ｈａｐ８和Ｈａｐ２１为优势单倍型，分别占个体数
的１５．６８％、４１．６２％和 １６．２２％；其中，清水江鲤
（ＱＳＪ）、太湖鲤（ＴＨ）、福瑞鲤（ＦＲＬ）和松浦鲤（ＳＰＬ）
群体分别有１４、５、１和１个群体特有的单倍型。福
瑞鲤（ＦＲＬ）和松浦鲤（ＳＰＬ）群体中各存在１个优势
单倍型，占有率分别为９３％和８０％。
２．２　鲤群体遗传多样性及群体间遗传距离

６个鲤群体整体单倍型多样性均值为０．７８５（表
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３）。各群体的单倍型多样性（Ｈｄ）０．１３６～０．９６１，核
苷酸多样性（π）０．００２～０．０１０。其中福瑞鲤群体
（ＦＲＬ）的遗传多样性水平最低 （Ｈｄ ＝０１３６，
π＝０．００２），清水江鲤群体（ＱＳＪ）单倍型多样性最高
（Ｈｄ＝０．９６１），而太湖鲤群体（ＴＨ）的核苷酸多样性

最高（π＝０．０１０）。中性检验表明，清水江鲤
（ＱＳＪ）、福瑞鲤（ＦＲＬ）及松浦鲤（ＳＰＬ）等３个群体的
Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ值均为负值，其他群体均为正值；其中福
瑞鲤群体（ＦＲＬ）显著偏离中性（Ｐ＜０．０５）。

表２　鲤群体中ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ单倍型分布情况
Ｔａｂ．２　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｉｎＣ．ｃａｒｐｉｏｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

单倍型
ＧｅｎＢａｎｋ

收录号

各群体中不同单倍型个体数

清水江鲤ＱＳＪ 太湖鲤ＴＨ 黄河鲤ＨＨ 黑龙江鲤ＨＬＪ 福瑞鲤ＦＲＬ 松浦鲤ＳＰＬ
Ｈａｐ１ ＫＸ５７６６８８ ４ － － － － －
Ｈａｐ２ ＫＸ５７６６８９ １ － － － － －
Ｈａｐ３ ＫＸ５７６６９０ ８ １０ ３ ６ － ２
Ｈａｐ４ ＫＸ５７６６９１ ２ － － － － －
Ｈａｐ５ ＫＸ５７６６９２ ９ － － － － －
Ｈａｐ６ ＫＸ５７６６９３ ２ － － － － －
Ｈａｐ７ ＫＸ５７６６９４ ２ － ４ － １ －
Ｈａｐ８ ＫＸ５７６６９５ ６ １０ １９ ２ ４０ －
Ｈａｐ９ ＫＸ５７６６９６ １ １ － － － －
Ｈａｐ１０ ＫＸ５７６６９７ １ － － － － －
Ｈａｐ１１ ＫＸ５７６６９８ ２ － － － － －
Ｈａｐ１２ ＫＸ５７６６９９ ２ － － － － －
Ｈａｐ１３ ＫＸ５７６７００ １ － － － － －
Ｈａｐ１４ ＫＸ５７６７０１ １ － － － － －
Ｈａｐ１５ ＫＸ５７６７０２ １ － － － － －
Ｈａｐ１６ ＫＸ５７６７０３ １ － － － － －
Ｈａｐ１７ ＫＸ５７６７０４ ２ － － － － －
Ｈａｐ１８ ＫＸ５７６７０５ １ － － － －
Ｈａｐ１９ ＫＸ５７６７０６ － － － － －
Ｈａｐ２０ ＫＸ５７６７０７ － － ４ － －
Ｈａｐ２１ ＫＸ５７６７０８ － － － ８ １２
Ｈａｐ２２ ＫＸ５７６７０９ － － － － １
Ｈａｐ２３ ＫＸ５７６７１０ － ２ － － －
Ｈａｐ２４ ＫＸ５７６７１１ － １ － － －
Ｈａｐ２５ ＫＸ５７６７１２ － １ － － －
Ｈａｐ２６ ＫＸ５７６７１３ － １ － － －
Ｈａｐ２７ ＫＸ５７６７１４ － １ － － －

表３　鲤群体ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区序列遗传多样性参数
Ｔａｂ．３　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｒａｍｅｔｅｒｓｉｎｔｈｅｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆＣ．ｃａｒｐｉｏｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群　　体
多态性位点数

Ｓ

单倍型数

Ｈ

单倍型多样性

Ｈｄ

核苷酸多样性

π

平均核苷酸差异数

Ｋ

Ｔａｊｉｍａ′ｓ

Ｄ
清水江鲤ＱＳＪ ３３ １８ ０．９６１ ０．００７ ６．４６３ －０．４５７
太湖鲤ＴＨ ２９ ９ ０．８００ ０．０１０ ０．８９８ ８．８９８
黄河鲤 ＨＨ ２１ ４ ０．５７２ ０．００７ ６．４０７ ０．７３１
黑龙江鲤ＨＬＪ １８ ３ ０．６３３ ０．００８ ７．６３３ １．６２３
福瑞鲤ＦＲＬ １９ ４ ０．１３６ ０．００２ １．４５１ －２．１７５

松浦鲤ＳＰＬ １８ ３ ０．３６２ ０．００５ ３．３４３ －０．８７５
总　体 Ｔｏｔａｌ １３８ ４１ ０．７８５ ０．００９ ７．８６３ ０．７７３

　　注：表示显著性水平（Ｐ＜０．０５）。

Ｎｏｔｅ： ｉｎｄｉｃａｔｅｓａｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（Ｐ＜０．０５）．

　　６个鲤群体间的 Ｋ２Ｐ遗传距离０．００５～０．０１３
（表４，左下角），其中福瑞鲤（ＦＲＬ）与黄河鲤（ＨＨ）
群体遗传距离最近，松浦鲤（ＳＰＬ）与福瑞鲤（ＦＲＬ）
群体遗传距离最远。基于 Ｋ２Ｐ遗传距离构建的 ＮＪ

进化树（图１）显示，６个鲤群体聚为２大支。其中１
支由福瑞鲤（ＦＲＬ）、黄河鲤（ＨＨ）群体首先聚类，再
与清水江鲤（ＱＳＪ）和太湖鲤（ＴＨ）群体依次聚类；另
１支由黑龙江鲤（ＨＬＪ）和松浦鲤（ＳＰＬ）群体聚类。
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图１　基于Ｋ２Ｐ遗传距离的鲤群体的ＮＪ进化树
Ｆｉｇ．１　ＮＪｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｂａｓｅｄｏｎｔｈｅＫ２Ｐ
ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆＣ．ｃａｒｐｉｏｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

２．３　鲤群体间遗传分化
６个鲤群体的遗传分化指数（表４，右上角）表

明，除了松浦鲤（ＳＰＬ）和黑龙江（ＨＬＪ）群体遗传分
化不显著外（Ｐ＞０．０５），其余各群体间遗传分化均
达极显著水平（Ｐ＜０．０１）。

分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）结果如表５。基于不

分组的情况下，参试鲤群体的遗传变异中来源于群

体间和群体内的比率分别为３５．５９％和６４．４１％，群
体间遗传分化指数为 ０．３５６，达极显著分化水平
（Ｐ＜０．０１）；在将野生群体和选育群体分别设组的
情况下，组间的方差组分和遗传分化指数均为负值

（分别为 －０．３２１和 －０．０６８），未达到显著水平
（Ｐ＞０．０５），因此分析结果参照不分组的情况。
２．４　鲤单倍型的发生关系

基于单倍型构建的鲤 ＭＪ网络图见图２。群体
间分享单倍型现象明显，而且２７个单倍型的优势单
倍型明显，且每个分支均有１个优势单倍型；其中２
个为 ４个野生群体所共有，另 １个为黑龙江鲤
（ＨＬＪ）及松浦鲤（ＳＰＬ）群体共有。

表４　鲤群体间的Ｋ２Ｐ遗传距离（左下角）和遗传分化指数ＦＳＴ（右上角）
Ｔａｂ．４　ＰａｉｒｗｉｓｅＫ２Ｐｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓ（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄｆｉｘａｔｉｏｎｉｎｄｅｘｅｓ（ＦＳＴ，

ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ａｍｏｎｇＣ．ｃａｒｐｉｏｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体 清水江ＱＳＪ 太湖 ＴＨ 黄河 ＨＨ 黑龙江ＨＬＪ 福瑞鲤ＦＲＬ 松浦鲤ＳＰＬ

清水江ＱＳＪ － ０．１１４ ０．１４５ ０．３０８ ０．４２２ ０．５４１

太 湖ＴＨ ０．０１０ － ０．０８９ ０．１６８ ０．３８０ ０．４１５

黄 河ＨＨ ０．００８ ０．００９ － ０．３６７ ０．１４０ ０．５８５

黑龙江ＨＬＪ ０．０１１ ０．０１０ ０．０１２ － ０．６６７ ０．１０９
福瑞鲤ＦＲＬ ０．００７ ０．００９ ０．００５ ０．０１２ － ０．８３２

松浦鲤ＳＰＬ ０．０１２ ０．０１２ ０．０１３ ０．００７ ０．０１３ －

　　注：表示遗传分化极显著（Ｐ＜０．０１）。

Ｎｏｔｅ： ｉｎｄｉｃａｔｅｓａｎｅｘｔｒｅｍｅｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ（Ｐ＜０．０１）．

表５　鲤群体ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ序列变异的分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）
Ｔａｂ．５　ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅｓｏｆｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓｆｏｒｔｈｅｓｉｘｅＣ．ｃａｒｐｉｏｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

变异来源 自由度 平方和 方差组分 百分率／％ 固定指数

不分组

　　群体间 ５ ２７２．９７２ １．７２３ ３５．５９ ０．３５６

　　群体内 １７９ ５５８．３５７ ３．１１９ ６４．４１ －
　　总体 １８４ ８３１．３３ ４．８４３ － －
分２组 （野生和选育群体）
　　组间 １ ４５．２３１ －０．３２１ －６．８３ －０．０６８
　　组内群体间 ４ ２２７．７４１ １．８９４ ４０．３６ ０．３７８

　　群体内 １７９ ５５８．３５７ ３．１１９ ６６．４７ ０．３３５

　　总体 １８４

　　注：表示差异极显著（Ｐ＜０．０１）。

Ｎｏｔｅ： ｉｎｄｉｃａｔｅｓａｎｅｘｔｒｅｍｅｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（Ｐ＜０．０１）．

３　讨论

本研究中，鲤 Ｄｌｏｏｐ区碱基序列中 Ａ＋Ｔ的含
量为６６．２％，而 Ｇ＋Ｃ的含量为３３．８％，结果与其
他对鲤Ｄｌｏｏｐ区序列研究结果（Ｚｈｏｕ等，２００３；梁宏
伟等，２００９；郝君等，２０１３）相似，符合脊椎动物 ｍｔＤ
ＮＡ碱基的含量分布（Ｂｒｏｕｇｈｔｏｎ等，２００１）。单倍型
多样性及核苷酸多样性的值越大，则种群或群体的

遗传多样性水平越高（张仁意等，２０１３）。就整体而
言，本研究６个鲤群体的单倍型多样性水平（Ｈｄ＝
０．７８５）较高，而核苷酸多样性水平（π＝０．００８５）较
低，这与在草鱼（Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎｉｄｅｌｌａ）（傅建军
等，２０１５）、

!

（Ｔｈｅｒａｐｏｎｔｈｅｒａｐｓ）（薛丹等，２０１５）、真
鲷（Ｐａｇｒｏｓｏｍｕｓｍａｊｏｒ）（乐小亮等，２０１０）、刀鲚（Ｃｏｉｌ
ｉａｎａｓｕｓ）和湖鲚（Ｃｏｉｌｉａｎａｓｕｓｔａｉｈｕｅｎｓｉｓ）（徐钢春等，
２０１２）等鱼类中的研究结果相似，推测与单倍型多
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样性相对核苷酸多样性在短时间内更容易积累有关 （Ｂｏｗｅｎ等，２００１）。

图２　鲤ｍｔＤＮＡＤｌｌｏｏｐ序列单倍型的网络结构
Ｆｉｇ．２　ＨａｐｌｏｔｙｐｅｓｎｅｔｗｏｒｋｏｆｔｈｅｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓｆｏｒｔｈｅｓｉｘＣ．ｃａｒｐｉｏｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

　　通过遗传多样性对比发现，４个野生鲤群体的
遗传多样性水平较２个选育群体高。这与梁宏伟等
（２００９）对２种选育的红鲤群体（荷包红鲤和兴国红
鲤）和长江野生鲤群体的多样性比较结果，及 Ｘｕ等
（２０１２）对４个选育鲤群体（兴国红鲤、玻璃红鲤、荷
包红鲤和建鲤）和２个野生鲤群体（石首和扬州）的
多样性比较结果相似；而与曲疆奇等（２０１１）基于基
因组ＳＲＡＰ标记研究发现福瑞鲤的遗传多样性较其
原始亲本高的结果不一致。推测产生这种差异可能

与ｍｔＤＮＡ和核基因组在逐代传递中呈不同遗传方
式有关。ｍｔＤＮＡ属胞质遗传，遵循母系遗传方式，
推测选育群体在从有限的原始群体经过多代人工选

育的进程中，仅保留了选育基础群体的部分雌性个

体ｍｔＤＮＡ信息，呈现出单倍型数和变异位点多样性
降低速度较快的现象。而核基因组遗传在逐代遗传

中存在两性配子结合的基因型重组过程，位点杂合

度降低相对较慢；再加上每代选育过程中挑选亲缘

关系较远的亲本用于繁殖（曲疆奇等，２０１１），这可
能有效降低了核基因型的纯合速率。因此，本研究

中选育群体ｍｔＤＮＡ遗传多样性水平较低，推测主要
是由于逐代选育造成的，正如 Ｘｕ等（２０１２）所发现

的养殖品种在长期选择压力下的遗传变化。此外，

选育群体的遗传多样性，可能也与基础群体有效数

量及选育代数等因素有关。

通过分组（野生群体和育成品种）和不分组的

分子方差分析表明，主要遗传变异来源于群体间和

群体内。通过两两群体间固定指数（ＦＳＴ）可以看出
６个群体间遗传分化水平存在较大差异，其中育成
品种（ＦＲＬ和ＳＰＬ）与其选育来源群体（ＨＨ和 ＨＬＪ）
的遗传分化程度相对较小（０．１４０和０．１０９），这与
群体间 Ｋ２Ｐ遗传距离和 ＮＪ聚类树结果相符合，说
明育成品种与选育来源群体间维持了较近的亲缘关

系；这种高度同源性与ｍｔＤＮＡ遵循母系遗传和非重
组的特性有关（Ｍａｂｕｃｈｉ等，２００８），其遗传物质在传
递过程中不经历重组过程，突变率较低，维持相对较

高的保守性。其中，福瑞鲤（ＦＲＬ）和黄河鲤群体
（ＨＨ）也呈现出显著的遗传分化（Ｐ＜０．０１）。推测
在逐代选育过程中，为了得到具有生长优势的子代

而不断优化亲本组合，导致选育群体的ｍｔＤＮＡ遗传
信息趋于一致，正如本研究中发现选育群体的优势

单倍型占有率明显高于其他群体，Ｘｕ等（２０１２）和
单云晶等（２０１３）的研究也发现养殖品种的 ｍｔＤＮＡ
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序列单倍型数量较少。因此，在鲤的遗传育种过程

中，ｍｔＤＮＡ遗传多样性的降低问题也应引起重视。
本研究中４个野生群体间遗传分化显著，可能

与地理隔离有关；不同地理群体在长期的进化过程

中，为了适应不同的水域环境，积累了各自的遗传背

景。研究发现清水江鲤（ＱＳＪ）与福瑞鲤（ＦＲＬ）的遗
传距离较近，推测与选育群体在养殖过程中对野生

群体造成的遗传渐渗有关。作为福瑞鲤（ＦＲＬ）的选
育来源之一的育成品种———建鲤（张建森等，２００７；
董在杰，２０１１），较早在全国推广养殖，在西南地区
的养殖量较大，期间可能影响到了清水江流域的野

生鲤资源，进而导致清水江鲤（ＱＳＪ）与福瑞鲤
（ＦＲＬ）的亲缘关系较近。值得注意的是，研究发现
清水江鲤群体（ＱＳＪ）的单倍型数最多，与向燕等
（２０１３）基于 ＣＯＩ序列变异研究结果相似（３８尾个
体呈２５个单倍型），说明该群体存在较高的遗传多
样性水平，也存在遗传混杂的可能。此外，研究发现

福瑞鲤群体（ＦＲＬ）虽然在太湖流域选育而成，却与
太湖群体（ＴＨ）的遗传关系并不相近。两者呈现出
相对独立的遗传关系来源２层因素：其一是福瑞鲤
群体（ＦＲＬ）的遗传来源与太湖群体（ＴＨ）存在显著
性遗传差异；其二是当前鲤在太湖流域的养殖和食

用较少，而福瑞鲤（ＦＲＬ）在选育过程中管理规范，控
制逃逸较好且未用于增殖放流。

根据单倍型分布和网络图，有２个优势单倍型
在４个野生群体中均有分布，这种单倍型共享现象
说明它们很可能起源于以优势单倍型为主的母系祖

先（郭永博等，２０１５）。鲤在中国具广泛分布且耐运
输等特点，具有悠久的养殖历史，可能在其漫长的养

殖发展过程中存在不同地域的群体间的基因交流

（陆廷龙，２００５；Ｗａｎｇ等，２０１０）。
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ｗｉｌｄｃｏｍｍｏｎｃａｒｐ（ＣｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏＬ）［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄ
ＭｏｌｅｃｕｌａｒＲｅｓｅａｒｃｈ，１１（３）：３２２２－３２３５．

ＹａｎｇＢ，ＣｈｅｎＸ，ＹａｎｇＪ，２０１１．Ｎｏｎｎａｔｉｖｅｃａｒｐｏｆｔｈｅｇｅｎｕｓ
ＣｙｐｒｉｎｕｓｉｎＬａｋｅＸｉｎｇｙｕｎ，Ｃｈｉｎａ，ａｓｒｅｖｅａｌｅｄｂｙｍｏｒｐｈｏｌ
ｏｇｙａｎｄｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＩｎｖａ
ｓｉｏｎｓ，１３（１）：１０５－１１４．

ＺｈｏｕＪＦ，ＷｕＱＪ，ＹｅＹＺ，２００３．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎ
ＣｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏｃａｒｐｉｏａｎｄＣｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏｈａｅｍａｔｏｐｔｅｒｕｓａｓ
ａｓｓｅｓｓｅｄｂｙｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡａｎａｌｙｓｉｓ，ｗｉｔｈｅｍｐｈａｓｉｓｏｎ
ｏｒｉｇｉｎｏｆＥｕｒｏｐｅａｎｄｏｍｅｓｔｉｃｃａｒｐ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃａ，１１９（１）：
９３－９７．

（责任编辑　张俊友）

１８２０１７第３期　　　　　　　　　　刘　念等，中国６个鲤群体的ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ序列遗传变异分析



ＧｅｎｅｔｉｃＶａｒｉａｔｉｏｎｏｆＳｉｘＣｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏＰｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎ
ＣｈｉｎａＢａｓｅｄｏｎｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐＳｅｑｕｅｎｃｅｓ

ＬＩＵＮｉａｎ１，２，ＦＵＪｉａｎｊｕｎ２，ＤＯＮＧＺａｉｊｉｅ１，２，３，ＺＨＵＷｅｎｂｉｎ２，ＷＡＮＧＬａｎｍｅｉ２，
ＳＵＳｈｅｎｇｙａｎ２，ＳＯＮＧＦｅｉｂｉａｏ３，ＣＨＥＮＸｉｎｇｔｉｎｇ３

（１．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＦｉｓｈｅｒｉｅｓａｎｄＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅ，ＳｈａｎｇｈａｉＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｓｈａｎｇｈａｉ　２０１３０６，Ｐ．Ｒ．Ｃｈｉｎａ；
２．ＫｅｙＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＦｒｅｓｈｗａｔｅｒＦｉｓｈｅｒｉｅｓａｎｄＧｅｒｍｐｌａｓｍＲｅｓｏｕｒｃｅｓＵｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ，Ｍｉｎｉｓｔｒｙｏｆ

Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ，ＦｒｅｓｈｗａｔｅｒＦｉｓｈｅｒｉｅｓＲｅｓｅａｒｃｈＣｅｎｔｅｒ，ＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙ
ｏｆＦｉｓｈｅｒｙＳｃｉｅｎｃｅｓ，Ｗｕｘｉ　２１４０８１，Ｐ．Ｒ．Ｃｈｉｎａ；

３．ＷｕｘｉＦｉｓｈｅｒｉｅｓＣｏｌｌｅｇｅ，ＮａｎｊｉｎｇＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｗｕｘｉ　２１４０８１，Ｐ．Ｒ．Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｔｈｅｃｏｍｍｏｎｃａｒｐ（Ｃｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏ）ｉｓａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｅｃｏｎｏｍｉｃｆｒｅｓｈｗａｔｅｒｆｉｓｈｓｐｅｃｉｅｓｉｎＣｈｉｎａｗｉｔｈａ
ｂｕｎｄａｎｔｗｉｌｄａｎｄｂｒｅｅｄｉｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．Ｔｏｅｎｒｉｃｈｔｈｅｇｅｒｍｐｌａｓｍｒｅｓｏｕｒｃｅｆｏｒｃｏｍｍｏｎｃａｒｐａｎｄｐｒｏｖｉｄｅａｄｄｉｔｉｏｎａｌ
ｄａｔａｆｏｒｇｅｒｍｐｌａｓｍｅｘｐｌｏｒａｔｉｏｎａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｂｒｅｅｄｉｎｇ，ｗｅａｎａｌｙｚｅｄｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎａｍｏｎｇｆｏｕｒｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
（ＱＳＪ，ＴＨ，ＨＨ，ａｎｄＨＬＪ）ａｎｄｔｗｏｓｅｌｅｃｔｉｏｎｓｔｒａｉｎｓ（ＦＲＬａｎｄＳＰＬ）ｂａｓｅｄｏｎｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓ．Ｇｅｎｏｍ
ｉｃＤＮＡｆｏｒＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｗａｓｅｘｔｒａｃｔｅｄｆｒｏｍｔｈｅｔａｉｌｆｉｎｓｏｆ１８５ｓａｍｐｌｅｓ．Ｔｈｅａｍｐｌｉ
ｆｉｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｏｆｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗａｓ９２７－９３０ｂｐ．ＡｌｌｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓｃｏｎｓｉｓｔｅｄｏｆ２７
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓａｎｄａｔｏｔａｌｏｆ３６ｖａｒｉａｂｌｅｌｏｃｉｗｅｒｅｄｅｔｅｃｔｅｄ．ＴｈｅＱＳＪａｎｄＴＨｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｃｏｎｔａｉｎｅｄｍｏｒｅｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ
（１８ａｎｄ９）ｔｈａｎｏｔｈｅｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．Ｔｈｅｒｅｗｅｒｅ１４，５，１ａｎｄ１ｓｐｅｃｉｆｉｃｈａｐｌｏｔｙｐｅｏｂｓｅｒｖｅｄｉｎＱＳＪ，ＴＨ，ＦＲＬａｎｄ
ＳＰＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓａｎｄｏｎｅｄｏｍｉｎａｎｔｈａｐｌｏｔｙｐｅｅａｃｈｉｎｔｈｅｔｗｏｓｅｌｅｃｔｉｏｎｓｔｒａｉｎｓ（ＦＲＬａｎｄＳＰＬ），ｗｉｔｈａｎｏｃｃｕｐａｎｃｙ
ｏｆ９３％ ａｎｄ８０％，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．ＰａｉｒｗｉｓｅＫ２Ｐｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆｔｈｅｓｉｘｃｏｍｍｏｎｃａｒｐｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗａｓａｔｔｈｅｒａｎｇｅ
ｏｆ０．００５－０．０１３，ｗｉｔｈｔｈｅｓｈｏｒｔｅｓｔｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎＦＲＬａｎｄＨＨａｎｄｔｈｅｌｏｎｇｅｓｔｂｅｔｗｅｅｎＳＰＬａｎｄＦＲＬ．
ＦＳＴｔｅｓｔｉｎｇｉｎｄｉｃａｔｅｄｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎＳＰＬａｎｄＨＬＪｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ（Ｐ＞０．０５），ｗｈｅｒｅａｓ
ｈｉｇｈｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｓｗｅｒｅｄｅｔｅｃｔｅｄａｍｏｎｇｏｔｈｅｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ（Ｐ＜０．０１）．ＴｈｅＮＪｐｈｙｎｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅ
ｏｆｔｈｅｓｉｘｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗａｓｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｂａｓｅｄｏｎＫ２Ｐｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓ，ａｎｄｓｈｏｗｓｔｈａｔＦＲＬａｎｄＨＨｗｅｒｅｉｎｉｔｉａｌｌｙ
ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ，ｔｈｅｎｃｌｕｓｔｅｒｅｄｗｉｔｈＱＳＪａｎｄＴＨａｎｄｆｉｎａｌｌｙａｓｓｅｍｂｌｅｄｗｉｔｈＨＬＪａｎｄＳＰＬ．Ｔｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉ
ａｎｃｅ（ＡＭＯＶＡ）ｉｎｄｉｃａｔｅｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ（Ｐ＜０．０１），ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇｆｏｒ３５．５９％ ｏｆ
ｔｏｔａｌｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎ．Ｉｎｂｒｉｅｆ，ｔｈｅｔｗｏｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ（ＱＳＪａｎｄＴＨ）ｈａｄｒｉｃｈｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｇｒｅａｔｈｅｒｅｄｉ
ｔａｒｙｐｏｔｅｎｃｙｆｏｒｂｒｅｅｄｉｎｇｐｒｏｇｒａｍｉｎｔｈｅｆｕｔｕｒｅ．Ｔｗｏｓｅｌｅｃｔｉｏｎｓｔｒａｉｎｓ（ＦＲＬａｎｄＳＰＬ）ｈａｖｅａｃｃｕｍｕｌａｔｅｄａｈｉｇｈｌｅｖ
ｅｌｏｆｇｅｎｅｔｉｃｈｏｍｏｇｅｎｅｉｔｙａｓａｒｅｓｕｌｔｏｆｓｅｌｅｃｔｉｏｎ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：Ｃｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏ；ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；ｍｔＤＮＡ；Ｄｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅ；ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎ

２８ 第３８卷第３期　 　　　　　　　　　　水 生 态 学 杂 志　　　　　　　　　　　　　　　　　２０１７年５月


