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周公河齐口裂腹鱼种群的遗传多样性和遗传结构
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摘要: 为探讨周公河中齐口裂腹鱼(Schizothorax prenanti)的遗传多样性和遗传结构, 沿周公河连续设定6个采

样点进行齐口裂腹鱼采集, 在进行基因组DNA提取后以线粒体控制区(D-loop)为分子标记进行种群遗传多样

性和遗传结构的评估。结果从63尾齐口裂腹鱼中共检测到32个单倍型, 核苷酸多样性(π)为0.013, 单倍型多样

性(h)为0.966。遗传多样性最高的为张家湾种群(PopF, π=0.018, h=1.000), 核苷酸多样性最低的为罗坝种群

(PopC, π=0.010, h=0.970), 单倍型多样性最低的为瓦屋山大坝下游种群(PopB, π=0.015, h=0.867)。种群间共享

13个单倍型, 多数齐口裂腹鱼种群间的遗传分化水平中等或较低, 仅Pop C和Pop F (Fst=0.195, P<0.01), 种群

Pop A 和PopE (Fst=0.158, P<0.01)分化程度较高, 显示各种群间较密切的遗传关系。周公河不同河段齐口裂

腹鱼群体的遗传多样性处于较高的水平, 各种群间具有较近的遗传关系。
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周公河发源于荥经、汉源和洪雅三县交界处

的老鹰咀, 在瓦屋山镇附近汇合后始称周公河, 由南

向北至雅安城下游2 km处汇入青衣江, 全长95.6 km,
流域面积1120 km。周公河河道曲折、滩高水急、

滩沱交替, 总落差约1700 m, 水力资源丰富。为开

发周公河的水能资源, 当地政府在周公河上修建了

瓦屋山、葫芦坝、将军坡、沙坪、河坪和大石板

等多个水电站。然而, 水利水电工程的建设所引起

的水环境的变化对于鱼类的生存存在严重影响, 水
电站泄洪时引起的下游总溶解气体(TDG)过饱和现

象会导致鱼类出现明显的气泡损伤, 死亡率也随着

TDG的过饱和度上升而增长
[1, 2]

。此外, 水利枢纽

的建设还有可能会阻断不同区段鱼类的基因交流,
使鱼类的生境和遗传结构片段化而导致鱼类区系

组成及群落结构改变
[3], 对洄游性鱼类的影响尤为

显著。水电站蓄水引起水文和水环境的改变会直

接影响洄游性鱼类的产卵量, 徐薇等
[4]
调查了银盘

电站蓄水前后乌江下游洄游性鱼类的自然繁殖的

变化, 结果显示产卵规模显著下降, 并且在所采集

到的鱼卵种类组成中发现典型的流水生境繁殖类

群减少, 缓静水生境繁殖类群增加。Quan等[5]
研究

了黄河源区水电站的建立对黄河本土鱼类花斑裸

鲤(Gymnocypris eckloni Herzensten)产卵率及卵存

活率的影响, 结果发现水力发电导致的水温降低将

推迟花斑裸鲤的产卵期, 卵孵化的过程中将面临更

高的风险。

齐口裂腹鱼(Schizothorax prenanti), 俗称雅鱼,
是鲤科(Cyprinidae)裂腹鱼属(Schizothorax)的冷水

性鱼类。周公河是其发源地之一, 齐口裂腹鱼曾是

当地主要的渔获物, 占捕捞产量的70%左右; 然而

近年来, 由于环境污染和过度捕捞等原因, 周公河

中齐口裂腹鱼种群数量明显下降。在2002年周公

河珍稀鱼类省级自然保护区成立后, 政府采取了一

系列保护及增殖放流措施, 致力于保护周公河野生

鱼类的自然种群资源, 在2010年前后针对种群数量

较小的鲈鲤和重口裂腹鱼进行了人工增殖放流工

作, 并未放流齐口裂腹鱼, 对齐口裂腹鱼自然种群

的遗传起到了保护作用。

动物线粒体DNA(mitochondrial DNA, mtDNA)
呈母系遗传, 具有较高的突变率, 而线粒体控制区
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(D-loop)属于线粒体DNA中的非编码区, 是线粒体

DNA中进化速率最快的序列, 被广泛应用于鱼类群

体遗传学和分子系统学的研究
[6—8]

。本研究在周公

河上中下游分别设定采样点, 采用D-loop序列为分

子标记研究了不同河段齐口裂腹鱼的遗传多样性

和遗传结构, 为周公河齐口裂腹鱼资源的有效保护

和水电站建设的环境影响评估提供科学依据。 

1    材料与方法
 

1.1    采样地点

沿周公河上下游连续设立6个采样点(图 1), 在
渔政部门的协助下进行随机采集。在2016年7月至

2018年9月间共采集野外齐口裂腹鱼样本63尾, 其
中A(瓦屋山大坝王坪)采集12尾, B(瓦屋山大坝下

游)采集6尾, C(罗坝)采集12尾, D(将军坡电站下

游)采集15尾 ,  E(罗村河大桥)采集14尾 ,  F(张家

湾)采集4尾。收集的样本在进行基本生物学测量

之后取其鳍条进行DNA提取 ,  其余组织保存于

100%酒精中。 

1.2    实验内容及方法

基因组DNA提取及目的基因扩增　　采用海

洋动物组织基因组D N A提取试剂盒 (离心柱

型)(TIANGEN, 北京)提取齐口裂腹鱼基因组DNA,
1%琼脂糖凝胶电泳检测后, 以提取的DNA为模板,
用鲤科鱼类线粒体控制区通用引物

[9]DL1(5′-ACCC

CTGGCTCCCAAAGC-3′) 和DH2 (5′-ATCTTA
GCATCTTCAGTG-3′) 进行PCR扩增。扩增采用25 μL
体系, 含有TaqE 12.5 μL, 模板DNA1 μL, 上下游引

物各0.5 μL, 其余用超纯水补足。PCR扩增条件为

95℃预变性4min, 92℃变性30s, 55℃退火1min,
72℃延伸1min, 重复35个循环后4℃保存。用1%琼

脂糖凝胶电泳检测PCR产物, 使用DNA纯化回收试

剂盒(TIANGEN, 北京)进行胶回收后送英骏公司进

行测序。

数据分析　　测序结果用Chromas和Contig软
件进行排序和拼接, 辅以人工校对, 去除杂峰, 保留

有效片段后使用Mega5.0软件进行序列变异情况、

碱基组成及单倍型组成分析; 用PAUP软件依据最大

似然法构建单倍型系统发育树, 自展检验(Bootstrap
test)评估所建系统发育树的可靠性, 重复1000次
评估各分支的置信值; 用DnaSP 4.0软件分析单倍

型多态性和核苷酸多态性, 并计算种群间的遗传分

化系数Fst, 使用公式Nm=(1–Fst)/2Fst计算群体间的

基因流(Nm)。Arlequin软件进行AMOVA分析
[10]
。 

2    结果
 

2.1    碱基组成及变异特征

本研究获得齐口裂腹鱼线粒体DNA D-loop区
的长度为922 bp, 其基本结构可分为中间保守区和

2个侧翼区。所有个体T、C、A和G 四种核苷酸的

平均比例分别为33.1%、19.8%、32.8%和14.3%(表 1),
其中A+T含量(65.9%)明显高于C+G(34.1% ), 具有

反G偏倚的特点, 符合鱼类线粒体控制区的碱基结

构特征
[11]

。共获得32个单倍型, 从中检测到10个核

苷酸变异位点, 占位点总数的0.011%, 均为简约信

息位点(表 2)。 

2.2    种群遗传多样性

周公河中齐口裂腹鱼种群的总核苷酸多态性

为0.013, 其在不同种群中的变动范围为0.010—
0.018; 总单倍型多态性为0.966, 不同种群中的变动

范围为0.867—1.000(表 1)。种群Pop F呈现出最大

的遗传多样性(π=0.018, h=1.000); PopC的核苷酸多

样性最低(π=0.010, h=0.970), 而PopB的单倍型多样

性最低(π=0.015, h=0.867)。 

2.3    种群间遗传分化

种群遗传学认为当Fst值在0—0.05时, 遗传分

化较弱; 当Fst值在0.05—0.15时, 遗传分化中等; 当
Fst值在0.15—0.25, 遗传分化较大; 当Fst值大于

0.25时, 遗传分化极大
[12]

。在本研究的6个齐口裂腹

鱼种群中, Pop C和Pop F间(Fst=0.195, P<0.01), Pop A
和PopE间(Fst=0.158, P<0.01)的遗传分化较大且分
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图 1   齐口裂腹鱼采样位点图

Fig. 1   Sampling locations of S. prenanti
A. 瓦屋山大坝王坪; B. 瓦屋山大坝下游; C. 罗坝; D. 将军坡电

站下游; E. 罗村河大桥; F. 张家湾

A. Wangping of Wawushan Dam; B. Downstream of Wawushan
Dam; C. Luoba; D. Downstream of Jiangjunpo Hydropower Sta-
tion; E. Luocun River Bridge; F. Zhangjiawan
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化显著; PopE和PopF(Fst=0.045), PopB和PopD
(Fst=0.049)之间的遗传分化较弱; 其他种群间均呈

现中等水平的遗传分化(0.05<Fst<0.15; 表 3)。基因

流是在种群间或种群内任何携带有遗传物质的个

体的流动, 对种群遗传结构有重要影响: 当Nm<1时,
划分种群遗传结构的主导因素是遗传漂变 ;  当
Nm>1时, 基因流能够抵制遗传漂变的作用, 可防止

种群间遗传分化的产生
[12]

。本研究中6个种群间的

基因流均大于1, 其中最大的为6.685(PopB和PopE
之间), 最小的为1.033(PopC和PopF之间); 所有种群

间基因流的平均值为3.110(表 3)。AMOVA分析显

示, 9.17%的遗传变异来自群体间, 而90.83%来自于

群体内部。 

2.4    单倍型分布

在定义的32个单倍型中有19个私有单倍型,
13个共享单倍型。共享单倍型集中在Pop D和

表 1    齐口裂腹鱼种群线粒体控制区碱基组成及多态性指数

Tab. 1    Nucleotide composition and genetic diversity index of S. prenanti populations

种群
Population N 总碱基数

Bases number V C A (%) T (%) C (%) G (%) π H h

Pop A 12 922 26 896 32.8 33.1 19.6 14.4 0.011 11 0.985
Pop B 6 922 29 893 32.8 33.2 19.8 14.2 0.015 4 0.867

Pop C 12 922 31 891 32.7 33.2 19.7 14.4 0.010 10 0.970

Pop D 15 922 30 892 32.8 33.2 19.7 14.3 0.014 10 0.943

Pop E 14 922 33 889 32.9 33.0 19.9 14.2 0.013 9 0.879

Pop F 4 922 24 898 32.9 33.1 19.8 14.2 0.018 4 1.000
Total 63 922 39 883 32.8 33.1 19.8 14.3 0.013 32 0.966

注: N. 样本数; V. 变异位点数; C. 保守位点数目; π. 核苷酸多态性; H. 单倍型数; h. 单倍型多态性
Note: N. Number of samples; V. Variation bit number; C. Conservative bit number; π. Nucleotide polymorphism; H. Haplotype number;

h. Haplotype polymorphism

表 2    齐口裂腹鱼种群单倍型多态位点和个体数

Tab. 2    Mutation sites and number in different haplotypes of S. prenanti populations

单倍型
Haplotype

变异位点
Mutation site

种群
Population

频率
Frequency0

0
4

0
1
3

0
4
4

0
6
6

0
6
7

0
6
9

1
3
5

3
3
1

3
3
2

3
9
3

A B C D E F

T C T C A T T A T A
1 C · · T · · C · · G 2 2

2 · · · T · · C · · · 1 2 3

3 · · · · · · C · · · 1 1

4 C · · T · · C · · · 1 4 5

5 · · G T G · C · · · 1 1 1 3

6 · · G T G · C · · · 2 1 3

7 · · · T G · C · · · 1 1

8 · · · · · · · · · · 1 1

9 · · · · · · · · · · 1 1 2 4

10 · · · T · C C · · · 1 2 3

11 · · · · · · · · · · 2 1 3

12 · · · T · · C · · · 1 1

13 · · · T · C C · · · 1 1 2

14 · · · T · · C · · · 1 1

15 · · · · · · · · · · 1 1

16 · · · T · · C · · · 1 1

17 · · · · · · · · · · 1 1

18 · · · · · · · · · · 1 1

19 · · · · · · · · · · 1 1 2
20 C T · T · · C · · · 1 1 2
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PopE(各4个); PopA和PopC、Pop E各有两个共享

单倍型; PopC和PopB、PopD各有两个共享单倍型;
PopA和PopB、PopD、PopF各有1个共享单倍型;
PopF和PopD、PopE各有1个共享单倍型。单倍型

网络结构图显示, 在将军坡电站下游的种群独成一

支, 且以单倍型hap21为中心(图 2)。 

2.5    单倍型系统发育

以怀头鲶(Silurus soldatovi)和欧鲶(Silurus
glanis)为外群, 以最大似然法(ML)构建的系统发育

树显示: 所有的单倍型分为4支, 主要来自PopD种

群的11个单倍型形成Clade A; 主要来自PopA种群

的6个单倍型形成Clade B; 主要来自PopC种群的

6个单倍型构成Clade C; 而主要来自PopB种群的

9个单倍型构成Clade D(图 3)。单倍型在种群间相

互交叉分布的现象普遍。 

3    讨论

物种的遗传多样性高低与其适应能力、生存

能力和进化潜力密切相关
[13]

。张争世等
[14]

使用线

粒体片段检测了长江上游4个齐口裂腹鱼野生群体

(重庆巫溪大宁河、重庆城口任河、四川雅安大渡

河和四川阿坝脚木足河)的遗传特性, 结果显示这

4个齐口裂腹鱼种群的π的变动范围为0.007—0.012,
h的变动范围为0.704—0.884, 且四川雅安群体与四

川阿坝群体间遗传分化最小, 基因交流频繁。与张

争世等
[14]

的研究相比, 本研究中6个齐口裂腹鱼群

体的π值和h值略高, 但差异不大, 可能是周公河流

域内部以及周公河与其他地区之间都存在一定的

基因交流。本研究中PopF的π和h值最高(π=0.018,
h=1.000), 遗传变异最丰富, 遗传多样性最高, 而
PopB(h=0.867)和PopE(h=0.879)的h值较小 ,
PopA(π=0.011)和PopC(π=0.010)的π值较小。

PopF相对较高的遗传多样性可能与其采样地较适

宜的水文条件和生存环境有关, 或者与其样本量较

少有关。

Liang等[15]
于2011年使用线粒体控制区序列检

测了5个齐口裂腹鱼种群(高原湖泊伍须海、九龙

河、木里河、大渡河和青衣江)的遗传特性, 其中

青衣江齐口裂腹鱼种群的π为0.018, h为0.990。周

公河与青衣江水路相通 , 由南向北汇入青衣江。

本研究中周公河齐口裂腹鱼群体的遗传多样性(π=
0.0132, h=0.966)与Liang等[15]

的研究几乎一致。在

本研究的6个采样点中, PopD上游为将军坡水电

站, 下游为沙坪水电站, 是唯一一个上、下游均有

续表 2

单倍型
Haplotype

变异位点
Mutation site

种群
Population

频率
Frequency0

0
4

0
1
3

0
4
4

0
6
6

0
6
7

0
6
9

1
3
5

3
3
1

3
3
2

3
9
3

A B C D E F

21 C T · T · · C · · · 2 6 8
22 C T · T · · C · · · 1 1

23 C T · T · · C · · · 1 1 2

24 C T · T · · C · · · 1 1 2

25 C T · T · · C · · · 1 1

26 C T · T · · C · · · 1 1

27 C · · T · · C · · G 1 1

28 C · · T · · C · · G 1 1

29 · · · · · · C · · · 1 1

30 · · · T · · C · · · 2 2

31 · · · T · · C · · · 1 1

32 · · · T · C C · · · 1 1

合计Total       12 6 12 15 14 4 63

表 3   齐口裂腹鱼种群间遗传分化系数(Fst)及基因流(Nm)

Tab. 3   Genetic differentiation index (Fst) and gene flow (Nm)
among S. prenanti populations

Pop A Ppo B Pop C Pop D Pop E Pop F
Pop A 1.906 2.912 4.106 1.330 1.547
Pop B 0.110 4.034 4.885 6.685 1.442

Pop C 0.079 0.058 2.616 1.524 1.033

Pop D 0.057 0.049 0.087 4.650 2.670

Pop E 0.158* 0.036 0.141* 0.051 5.313
Pop F 0.139 0.148 0.195* 0.086 0.045

注: 左下为种群间遗传分化系数(Fst), 右上为种群间基因流

(Nm). *P<0.01
Note: Genetic differentiation index (Fst) between populations

is at the lower left, and the gene flow (Nm) is at the upper right.
*P<0.01
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Fig. 2    Median-joining network of the halpotypes of S. prenanti populations based on control region
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隔离的采样点。单倍型系统发育及遗传分化分析

显示, 该采样点的齐口裂腹鱼种群与其他种群间

不仅有一定的共享单倍型, 且遗传分化较小。鱼

类资源调查显示, 该河段沿岸居民较少, 人为影响

较小, 且水质清澈, 非常适宜齐口裂腹鱼的生存,
此河段的齐口裂腹鱼种群数量亦较大。PopD上下

游的水电站建设似乎对裂腹鱼资源的遗传结果影

响不大。

本研究中相邻采样点间的遗传分化除瓦屋山

大坝王坪(A)和瓦屋山大坝下游(B)间遗传距离较大

外, 其他均较小。瓦屋山水电站始建于2003年, 是
周公河上蓄水量(约5.84×108 m3)及建筑施工量最大

的水电站, 且已于2008年投入使用。本研究中亦检

测出AB采样点间的基因流Nm为3.238, 该基因交流

可能主要形成于瓦屋山水电站修建之前, 而该水电

站的修建可能在一定程度上影响了水电站上下游

齐口裂腹鱼资源的基因交流。

周公河中齐口裂腹鱼种群的遗传多样性较高,
不同河段的遗传多样性指数差异不大。各采样点

的齐口裂腹鱼种群间遗传分化水平多中等或偏低,
存在较密切的遗传关系。水电站的建设对周公河

中的齐口裂腹鱼群体产生了一定的影响, 但尚未形

成较大隔离效应。
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PRELIMINARY STUDY ON GENETIC DIVERSITY AND POPULATION
STRUCTURE OF SCHIZOTHORAX PRENANTI FROM ZHOUGONG RIVER

YANG Xin1, HUANG Kun1, HU Jing-Rui1, ZENG Li-Wen1, YANG Shi-Yong2 and WU Jia-Yun1

(1. College of Life Science, Sichuan Agricultural University, Ya’an 625000, China; 2. College of Animal Science and Technology,
Sichuan Agricultural University, Wenjiang 611130, China)

Abstract: Zhougong River is one of the birthplaces of Schizothorax prenanti. To explore the genetic characteristics in-
cluding genetic diversity and population structure of S. prenanti from the Zhougong River, 6 continuous sampling loca-
tions were set along the Zhougong River for collecting samples. The mitochondrial control area (D-loop) was used as
molecular marker to evaluate the genetic diversity and population structure after extraction of total genomic DNA. The
results showed that 32 haplotypes were detected from 63 S. prenanti, the total nucleotide diversity (π) was 0.013 and
the total haplotype diversity (h) was 0.966. Compare all sampling points, the highest genetic diversity was detected
from the Zhangjiawan population (PopF, π=0.018, h=1.000), while the lowest nucleotide diversity was found from the
Luoba population (PopC, π=0.010, h=0.970) and the lowest haplotype diversity was found from the downstream popu-
lation of Wawushan Dam (PopB, π=0.018, h=0.867). There were 13 shared haplotypes and 19 private haplotype were
found in the 6 populations, and the shared haplotypes were mainly distributed in PopD and PopE. Except for popula-
tions PopC and PopF (Fst=0.195, P<0.01), populations PopA and PopE (Fst=0.158, P<0.01) have a high genetic diffe-
rentiation, the level of genetic differentiation among most other S. prenanti populations was medium or low, which in-
dicated relatively close genetic relationship among the S. prenanti populations from Zhougong River. In this research,
the relatively high level of genetic diversity and close genetic relationships of S. prenanti populations were detected
from different ranges of the Zhougong River, which can provide reference data for the protection of special fishes in the
Zhougong River.

Key words: D-loop; Genetic diversity; Genetic differentiation; Zhougong River; Schizothorax prenanti
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