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摘　要：为了解江苏省主要湖泊内太湖新银鱼（Ｎｅｏｓａｌａｎｘｔａｉｈｕｅｎｓｉｓ）的遗传背景，利用ＰＣＲ扩增江苏省太湖、
高邮湖、洪泽湖和骆马湖４个群体１５３尾样本的ＣＯⅠ基因序列，并进行测序和分析。经比对获得６３０ｂｐ的基
因序列片段，检出７个变异位点，其中简约位点３个，单一位点４个。１５３尾个体共定义９个单倍型，单倍型多
样性为０．５８０±０．０２２（０．０５０±０．０４７～０．３６１±０．１０３），核苷酸多样性为０．００１０６±０．００００７（０．００００８±
０．００００７～０．０００６２±０．０００２０），呈现出较低的单倍型多样性和核苷酸多样性的特点。４个群体间的遗传距
离为０．０００１２～０．００１８３。ＡＭＯＶＡ分子方差分析表明，太湖新银鱼群体间的遗传差异（７６．８４％）大于群体内
遗传差异（２３．１６％），遗传变异主要来自群体间。种群间遗传分化系数统计检验表明，太湖和洪泽湖群体及
高邮湖和骆马湖群体之间差异不显著。中性检验和歧点分布分析表明，４个太湖新银鱼种群偏离中性进化，
历史上经历过种群扩张。研究可为太湖新银鱼种质资源科学保护和合理利用提供理论依据。
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　　 太湖新银鱼 （ＮｅｏｓａｌａｎｘｔａｉｈｕｅｎｓｉｓＣｈｅｎ，
１９５６）隶属于鲑形目（Ｓａｌｍｏｎｉｆｏｒｍｅｓ）银鱼科
（Ｓａｌａｎｇｉｄａｅ）新银鱼属，为１年生小型鱼类，具有
很高的营养价值，主要分布在我国黄河、淮河和

长江中下游及其附属湖泊，是我国重要的经济鱼

类［１］。太湖新银鱼生活周期短、生长快、世代离

散，对环境变化敏感，种群波动显著，是典型的 ｒ
对策生物［２］。多年来，受围湖造田、过度捕捞、环

境污染和生境破碎化等多种因素的影响，我国的

太湖新银鱼天然资源持续衰退，分布范围显著缩

小，保护和恢复太湖新银鱼种质资源成为亟待解

决的问题［２］。

遗传多样性是生物多样性的核心和重要组

成部分，了解和掌握生物的遗传多样性是制定物

种保护策略的前提。只有在了解种群的遗传背

景和现有的遗传格局及成因的基础上，才能为制

定物种保护策略提供科学依据［３－４］。线粒体

ＤＮＡ具有结构简单、母系遗传、进化速率快、几乎
不发生重组等特点，成为研究种群遗传多样性的

常用分子标记之一［５］。其中，细胞色素 ｃ氧化酶
亚基 Ｉ（ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｏｘｉｄａｓｅｓｕｂｕｎｉｔＩ，ＣＯⅠ）序列
长度适宜，进化速度较快，密码子的保守性高且

引物的通用性强，其不仅适合于种群水平遗传多

样性的检测，也可用于种间分析，被广泛应用于

鱼类的分子系统学和种群遗传学研究［６－８］。

江苏省位于长江、淮河下游，湖泊众多，是我

国银鱼资源的重要分布区域。太湖、洪泽湖、高

邮湖和骆马湖是江苏省的四大淡水湖泊。历史

上，四大淡水湖泊银鱼资源丰富，不仅是湖泊渔

业生产的重要捕捞对象，也曾是出口创汇的重要
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水产品，但近年来银鱼资源逐渐趋于枯竭［９］。我

国在包括太湖新银鱼在内的银鱼科鱼类的形态

学、个体生物学及生态学方面已进行了广泛的研

究［１－２］，但相关的遗传学资料较少。已有文献报

道利用线粒体Ｃｙｔｂ、ＣＯⅠ等分子标记分析我国太
湖新银鱼的遗传多样性和遗传结构［１０－１１］。目

前，太湖、洪泽湖的银鱼遗传多样性已有报

道［１２－１５］，但尚未见有关高邮湖和骆马湖的银鱼

遗传多样性研究。本文选用 ＣＯⅠ基因作为分子
标记，利用ＰＣＲ扩增和测序技术，全面分析和比
较江苏省太湖新银鱼种群的遗传多样性水平，探

究太湖新银鱼种群的遗传结构特征。研究结果

一方面有利于丰富太湖新银鱼的遗传学资料，掌

握太湖新银鱼遗传资源现状；另一方面可以为太

湖新银鱼种质资源管理保护和开发利用提供科

学依据。

１　材料和方法
１．１　实验材料

２０１８年８月至１２月利用拖网采集太湖、高
邮湖、洪泽湖和骆马湖的太湖新银鱼野生群体，

其中太湖群体３８尾样本，高邮湖群体４０尾样本，

洪泽湖群体４０尾样本，骆马湖群体３５尾样本，共
１５３尾样本（图１）。剪取太湖新银鱼肌肉组织，
放入１．５ｍＬ离心管中，加入无水乙醇保存，带回
实验室备用。

１．２　ＤＮＡ提取、ＰＣＲ扩增与测序
采用Ｔａｋａｒａ公司的基因组 ＤＮＡ提取试剂盒

提取太湖新银鱼基因组ＤＮＡ，将ＤＮＡ溶于ＴＥ溶
液中。采用１％琼脂糖凝胶电泳检测所提取ＤＮＡ
的完整性，用核酸蛋白定量仪检测其浓度。

扩增 ＣＯⅠ 序列的正向引物为：Ｆ１（５′
ＴＣＡＡＣＣＡＡＣＣＡＣＡＡＡＧＡＣＡＴＴＧＧＣＡＣ３′），反向
引物为：Ｒ１（５′ＴＡＧＡＣＴＴＣＴＧＧＧＴＧＧＣＣＡＡＡＧＡＡ
ＴＣＡ３′）［１６］。ＰＣＲ扩增体系为５０μＬ，Ｔａｑ酶混合
液２５μＬ，上下游引物各２μＬ（１０μｍｏｌ），ＤＮＡ模
板（４０ｎｇ·μＬ－１）２μＬ，用 ｄｄＨ２Ｏ补足至５０μＬ。
ＰＣＲ扩增条件：９４℃预变性３ｍｉｎ；９４℃变性３０
ｓ，５５℃退火 ４０ｓ，７２℃延伸 ５０ｓ，３０个循环；
７２℃最后延伸１０ｍｉｎ。

用１．５％的琼脂糖凝胶检测 ＰＣＲ产物，凝胶
成像系统拍照。ＰＣＲ产物送往生工生物工程（上
海）股份有限公司进行双向测序，测序采用与

ＰＣＲ反应相同的引物。

图１　样本采集地点
Ｆｉｇ．１　Ｍａｐｏｆｓａｍｐｌｉｎｇｌｏｃａｔｉｏｎｓ
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１．３　数据分析
采用ＢｉｏＥｄｉｔ７．０软件［１７］对测序结果进行编

辑和同源比对。采用 ＤｎａＳＰ５．０软件［１８］统计核

苷酸变异位点、单倍型数目、单倍型多样性指数

和核苷酸多样性指数。

利用ＭＥＧＡ７．０软件［１９］统计序列的碱基组

成，计算群体间的 Ｋｉｍｕｒａ双参数模型（Ｋｉｍｕｒａ２
ｐａｒａｍｅｔｅｒ，Ｋ２Ｐ）遗传距离，基于邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒ
ｊｏｉｎｎｉｎｇ，ＮＪ）构建单倍型进化树。采用 Ｎｅｔｗｏｒｋ
４．６．１．０软件［２０］构 建单倍型的简约中介

（ｒｅｄｕｃｅｄｍｅｄｉａｎ，ＭＪ）网络图。
使用Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．１软件［１２１］计算两两群体间

的遗传分化指数（Ｆｓｔ），并采用 ＡＭＯＶＡ来分析群
体内及群体间的遗传结构和分子方差，并通过

１０００次重抽样来检验 Ｆｓｔ值的显著性。采用
Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ检验［２２］和 Ｆｕ’ｓＦｓ检验

［２３］和核苷酸

不配对分布（ｍｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ）分析来检验太
湖新银鱼群体的历史动态，以确定是否存在瓶颈

效应或群体扩张。

２　结果与分析
２．１　ＣＯⅠ基因序列变异和群体遗传多样性

本研究共得到１５３条太湖新银鱼的 ＣＯⅠ基
因序列片段，长度为６３０ｂｐ。１５３条ＣＯⅠ基因序
列共检测到７个变异位点，其中单一信息位点有

４个，简约信息位点３个，没有插入或缺失位点。
全部序列中碱基 Ａ、Ｃ、Ｔ、Ｇ的平均含量分别为
１９．６％、３４．３％、２５．３％和２０．８％，其中碱基Ａ的
含量最低，碱基 Ｃ的含量最高，表现出很强的碱
基组成偏向性。

整体来看，太湖新银鱼群体的单倍型多样性

为０．５８０±０．０２２，核苷酸多样性为 ０．００１０６±
０．００００７（表１）。４个群体中，洪泽湖群体的遗传
多样性最低，其单倍型多样性和核苷酸多样性分

别为０．０５０±０．０４７和０．００００８±０．００００７；骆马
湖群体的遗传多样性最高，其单倍型多样性和核

苷酸多样性分别为０．３６１±０．１０３和０．０００６２±
０．０００２０，但均表现为较低的单倍型多样性和核
苷酸多样性特点。

２．２　单倍型分布及遗传关系
４个群体共定义了 ９个单倍型（Ｈａｐ１～

Ｈａｐ９）（表 ２），其中太湖和洪泽湖群体各拥有２
个单倍型，高邮湖群体拥有３个单倍型，骆马湖
群体拥有６个单倍型。９个单倍型中有３个是共
享单倍型，其中Ｈａｐ１被太湖、洪泽湖和骆马湖群
体共享，Ｈａｐ３和Ｈａｐ４被高邮湖和骆马湖群体共
享；６个是群体特有单倍型，其中 Ｈａｐ２是洪泽湖
群体特有单倍型，Ｈａｐ５是太湖群体特有单倍型，
Ｈａｐ６是高邮湖群体特有单倍型，Ｈａｐ７、Ｈａｐ８和
Ｈａｐ９是骆马湖群体特有单倍型。

表１　太湖新银鱼遗传多样性参数
Ｔａｂ．１　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆｆｏｕｒＮ．ｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
样本数

Ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ

多态位点数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｓｉｔｅｓ

单倍型数量

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

单倍型多样性（ｈ）
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

核苷酸多样性（π）
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

太湖ＴａｉｈｕＬａｋｅ ３８ １ ２ ０．１０２±０．０６５ ０．０００１６±０．０００１０
高邮湖ＧａｏｙｏｕＬａｋｅ ４０ ２ ３ ０．２３２±０．０８５ ０．０００３８±０．０００１４
洪泽湖ＨｏｎｇｚｅＬａｋｅ ４０ １ ２ ０．０５０±０．０４７ ０．００００８±０．００００７
骆马湖ＬｕｏｍａＬａｋｅ ３５ ５ ６ ０．３６１±０．１０３ ０．０００６２±０．０００２０
总体 Ｔｏｔａｌ １５３ ７ ９ ０．５８０±０．０２２ ０．００１０６±０．００００７

表２　ＣＯⅠ基因单倍型在太湖新银鱼各群体中的分布及数量
Ｔａｂ．２　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄｎｕｍｂｅｒｏｆｍｔＤＮＡＣＯⅠｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｉｎｅａｃｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆＮ．ｔａｉｈｕｅｎｓｉｓ

单倍型

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
太湖

ＴａｉｈｕＬａｋｅ
高邮湖

ＧａｏｙｏｕＬａｋｅ
洪泽湖

ＨｏｎｇｚｅＬａｋｅ
骆马湖

ＬｕｏｍａＬａｋｅ
合计

Ｔｏｔａｌ
Ｈａｐ１ ３６ ３９ ２ ７７
Ｈａｐ２ １ １
Ｈａｐ３ ３５ ２８ ６３
Ｈａｐ４ ２ ２ ４
Ｈａｐ５ ２ ２
Ｈａｐ６ ３ ３
Ｈａｐ７ １ １
Ｈａｐ８ １ １
Ｈａｐ９ １ １

９７２
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　　利用 Ｍｅｇａ７．０软件计算９个单倍型之间的
Ｋｉｍｕｒａ双参数遗传距离为０．００１６～０．００４８。采
用邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）构建单倍型分子
分子系统发育树（图２）。从图２可以看出，ＮＪ进
化树由３个谱系分支构成：单倍型 Ｈａｐ３、Ｈａｐ６、
Ｈａｐ７、Ｈａｐ８和 Ｈａｐ９组成一支（谱系 Ｉ），单倍型
Ｈａｐ４和 Ｈａｐ５组成一支（谱系 ＩＩ），单倍型 Ｈａｐ１
和Ｈａｐ２组成一支（谱系 ＩＩＩ），但分支支持率较
低。４个群体的单倍型相互混杂分布，没有表现
出明显的地理聚群。

２．３　群体遗传结构
利用 Ｍｅｇａ７．０软件计算４个太湖新银鱼群

体间的遗传距离（表３），结果显示，４个群体间的
遗传距离均较小，其中太湖群体和洪泽湖群体之

间的遗传距离最小，为０．０００１２；太湖群体和高
邮湖群体之间的遗传距离最大，为０．００１８６。

ＡＭＯＶＡ分子变异方差分析结果显示（表
４），群体间分子变异占７６．８４％，群体内分子变异
占２３．１６％，分子变异主要发生在群体间。总的
遗传分化系数Ｆｓｔ＝０．７６８４３，且统计检验具有极
显著性（Ｐ＝０．００００），说明群体间出现了极显著

的遗传分化。进一步比较两两群体间的遗传分

化系数（表３），结果显示，太湖和洪泽湖群体之间
及高邮湖与骆马湖群体之间的 Ｆｓｔ统计检验均不
显著（Ｐ＞０．０５），而太湖和洪泽湖群体与高邮湖
和骆马湖群体之间的Ｆｓｔ统计检验均极显著（Ｐ＜
０．００１）。

图２　基于ＣＯⅠ基因构建的
太湖新银鱼单倍型邻接树

Ｆｉｇ．２　Ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇｔｒｅｅｏｆ９ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｆｒｏｍ
ｆｏｕｒＮ．ｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｂａｓｅｄｏｎＣＯⅠｇｅｎｅ

表３　太湖新银鱼群体间遗传距离（对角线下）和遗传分化系数（对角线上）
Ｔａｂ．３　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓ（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄｆｉｘａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ（ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＮ．ｔａｉｈｕｅｎｓｉｓ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
太湖

ＴａｉｈｕＬａｋｅ
高邮湖

ＧａｏｙｏｕＬａｋｅ
洪泽湖

ＨｏｎｇｚｅＬａｋｅ
骆马湖

ＬｕｏｍａＬａｋｅ
太湖 ＴａｉｈｕＬａｋｅ — ０．８５２７５ ０．０１８９３ ０．７８５４４

高邮湖 ＧａｏｙｏｕＬａｋｅ ０．００１８６ —　 ０．８７４０２ ０．００９７１
洪泽湖 ＨｏｎｇｚｅＬａｋｅ ０．０００１２ ０．００１８３ 　— ０．８０９１２

骆马湖 ＬｕｏｍａＬａｋｅ ０．００１８０ ０．０００５１ ０．００１７７ —

注：表示Ｐ＜０．００１
Ｎｏｔｅ： ｉｎｄｉｃａｔｅｓＰ＜０．００１

表４　太湖新银鱼群体分子方差分析结果
Ｔａｂ．４　Ｒｅｓｕｌｔｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅｓａｎａｌｙｓｉｓ（ＡＭＯＶＡ）ｏｆＮ．ｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅｏｆｖａｒｉａｎｃｅ
自由度

Ｄｅｇｒｅｅｏｆｆｒｅｅｄｏｍ
平方和

Ｓｕｍｏｆｓｑｕａｒｅ
变异组分

Ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ
变异百分比

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ

群体间

Ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ３ ３６．６１９ ０．３１６９３Ｖａ ７６．８４

群体内

Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １４９ １４．２３０ ０．０９５５１Ｖｂ ２３．１６

总计 Ｔｏｔａｌ １５２ ５０．８５０ ０．４１２４３ １００．００

Ｆｓｔ ０．７６８４３（Ｐ＝０．００００）
注：Ｖａ：群体间方差组分；Ｖｂ：群体内方差组分
Ｎｏｔｅ：Ｖａ：ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ；Ｖｂ：ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
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　　采用 Ｎｅｔｗｏｒｋ４．６．１．０软件构建单倍型之间
最小网络进化关系图（图３），结果显示，太湖和洪
泽湖群体的单倍型遗传关系较近，组成一个进化

单元；高邮湖和骆马湖群体的单倍型遗传关系较

近，组成一个进化单元。单倍型最小网络进化关

系图进一步支持了分子变异方差分析结果。

２．４　群体历史动态
对４个太湖新银鱼群体进行中性检验（表５）

和歧点分布图分析（图 ４），结果显示，中性检测
Ｆｕ’ｓＦｓ及Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ的值均为负值，且洪泽湖
和骆马湖群体的检验统计结果具有显著性（Ｐ＜
０．０５）；另外，４个群体的歧点分布图呈单峰形，表
明４个太湖新银鱼群体进化过程偏离中性，经

历了种群扩张。

图３　太湖新银鱼单倍型最小网络进化关系图
Ｆｉｇ．３　Ｔｈｅｍｉｎｉｍｕｍｓｐａｎｎｉｎｇ

ｎｅｔｗｏｒｋｆｏｒＮ．ｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

图４　太湖新银鱼歧点分布图
Ｆｉｇ．４　ＭｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｆｏｕｒＮ．ｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

注：Ａ．太湖群体；Ｂ．高邮湖群体；Ｃ．洪泽湖群体；Ｄ．骆马湖群体；Ｅ．整个群体
Ｎｏｔｅ：Ａ．ＴａｉｈｕＬａｋｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；Ｂ．ＧａｏｙｏｕＬａｋｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；Ｃ．ＨｏｎｇｚｅＬａｋｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；Ｄ．ＬｕｏｍａＬａｋｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；Ｅ．ｔｈｅｗｈｏｌｅ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
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表５　基于ＣＯⅠ基因的太湖新银鱼种群中性检验
Ｔａｂ．５　ＮｅｕｔｒａｌｉｔｙｔｅｓｔｓｏｆＮ．ｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｂａｓｅｄｏｎＣＯⅠｇｅｎｅ

中性检测

Ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙｔｅｓｔ
太湖

ＴａｉｈｕＬａｋｅ
高邮湖

ＧａｏｙｏｕＬａｋｅ
洪泽湖

ＨｏｎｇｚｅＬａｋｅ
骆马湖

ＬｕｏｍａＬａｋｅ
整体

Ｗｈｏｌｅ
Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ －０．８２５５１ －０．９２５４４ －１．１２４１１ －１．７７５０７ －１．０２２５２
Ｐｖａｌｕｅ ０．１８６００ ０．１８３００ ０．０２７００ ０．０１４００ ０．１５０００
Ｆｕ’ｓＦｓ －０．６４３６６ －１．１５０３４ －１．４５０１２ －４．６０３１８ －４．３６３１５
Ｐｖａｌｕｅ ０．０８１００ ０．１４５００ ０．０４７００ ０．０００００ ０．０４４００

① 实验室内部资料，未公开发表数据。

３　讨论
３．１　太湖新银鱼种群的遗传多样性

物种遗传多样性水平的高低与其适应能力、

生存能力和进化潜力存在密切的相关性，遗传多

样性的降低必将给物种种质资源保护和利用带来

不利影响［２４］。通常认为单倍型多样性指数（ｈ）和
核苷酸多样性指数（π）是衡量一个物种群体多样
性水平的两个重要指标，与种群大小、年龄结构、

近缘物种基因渐渗、群体的突变和选择有着密切

的关系［２５］。本研究结果显示，基于ＣＯⅠ序列的４
个太湖新银鱼群体的单倍型多样性为 ０．０５０±
０．０４７～０．３６１±０．１０３，核 苷 酸 多 样 性 为
０．００００８±０．００００７～０．０００６２±０．０００２０（表
１）。ＧＲＡＮＴ和 ＢＯＷＥＮ［２６］提出单倍型多样性和
核苷酸多样性大小的标准，其中单倍型多样性以

０．５为临界值，核苷酸多样性以０．００５为临界值，
两个值越大，物种的遗传多样性就越高。比较发

现，江苏省４个太湖新银鱼群体的单倍型多样性
均小于０．５，核苷酸多样性均小于０．００５，表明太
湖新银鱼群体的遗传多样性处于较低水平。近几

十年来，由于过度捕捞、环境污染、栖息地破坏等

不利因素的影响，太湖新银鱼天然资源急剧衰减，

种群数量明显减少，个体组成向小型化、低龄化发

展［２，９］，导致了太湖新银鱼种群遗传多样性丧失。

本实验室对江苏省五大淡水湖泊渔业资源开展了

近十年的连续监测，结果也显示太湖新银鱼资源

量不断减少，目前已处于极度匮乏状态①。另有

文献报道了基于 ＣＯⅠ基因的长江中下游太湖新
银鱼不同地理群体的遗传多样性水平，结果表明，

除巢湖 （ｈ：０．６６７±０．１１３，π：０．００１６０±
０．００１９１）群体外，洞庭湖（ｈ：０．１２５±０．１０６，π：
０．０００４０±０．０００９６）、梁子湖（ｈ：０，π：０）、鄱阳
湖（ｈ：０．４６８±０．１０１，π：０．０００８１±０．００１２２）、

泊湖（ｈ：０．２３３±０．１２６，π：０．０００３７±０．０００４８）
及南漪湖（ｈ：０．４５８±０．０９５，π：０．０００７３±
０．０００４８）群体的遗传多样性均呈现出较低水平，
本研究结果与之相似［１１］。同时，与基于 ＣＯⅠ基
因的太湖大银鱼 （Ｐｒｏｔｏｓａｌａｎｘｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）（ｈ：
０．５７７，π：０．００１０５）和洪泽湖大银鱼 （Ｐ．
ｈｙａｌｏｃｒｏｎｉｕｓ）（ｈ：０．６６０，π：０．００１５４）［１４］及基于
Ｃｙｔｂ基因的乔什新银鱼（Ｎ．ｊｏｒｄａｎｉ）（ｈ：０．５９０±
０．０４７，π：０．０００８８±０．０００１１）［１２］遗传多样性
相比，太湖新银鱼的遗传多样性较低。由此可以

推测，我国太湖新银鱼遗传多样性较低是一个普

遍现象，应引起足够重视。

３．２　太湖新银鱼种群的历史动态
一般来说，物种的遗传多样性模式与其进化

历史密切相关。当 ｈ大于或等于 ０．５、π小于
０．００５时，是受瓶颈效应后种群数量的迅速扩张
导致；当ｈ大于等于０．５、π大于或等于０．００５时，
表示种群稳定，具有比较悠久的进化历史；当ｈ小
于０．５、π大于或等于０．００５时，种群经历了轻微
的瓶颈效应，几乎没有影响到核苷酸变异；当 ｈ
小于０．５、π小于０．００５时，表明种群近期经历了
瓶颈效应［２６］。本研究中的４个湖泊群体单倍型
多样性均小于０．５，核苷酸多样性均小于０．００５，
表明太湖新银鱼最近可能经历了严重的瓶颈效

应。

种群历史演化通常通过两种方法来检测：其

一是碱基不配对分析，该方法是基于无限位点模

式（ｉｎｆｉｎｉｔｅｓｉｔｅｍｏｄｅｌ）对样本中两两序列进行差
异分析，个体间碱基不配对分布曲线呈明显的单

峰形被认为种群历史有扩张现象；其二是通过

Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ和Ｆｕ’ｓＦｓ中性检验，Ｄ和 Ｆｓ呈负值
和差异显著的 Ｐ值被认为种群在历史上有扩张
迹象。中性检验结果显示，４个湖泊种群的 Ｄ和
Ｆｓ均为负值，但只有洪泽湖和骆马湖种群的中性
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检测统计检验有显著性差异（表５）。另外，碱基
不配对分布曲线呈单峰形，均说明太湖新银鱼在

历史上可能发生过种群扩张。

３．３　太湖新银鱼种群遗传结构
种群遗传结构的研究不仅可以用于评价物种

群体间的变异水平和不同地理群体之间的关系，

还可以确定群体中的进化显著单元和管理单元，

以及制定资源的保护和管理策略［２７］。遗传分化

系数Ｆｓｔ是群体间遗传分化的重要参数之一，其值
大小能反映群体间分化程度，Ｆｓｔ值为０～０．０５时
无分化，０．０５～０．１５为中度分化，０．１５～０．２５为
高度分化［２８］。本研究分子方差分析结果显示，群

体间遗传分化系数Ｆｓｔ＝０．７６８４３（Ｐ＝０．００００），
表明在整个遗传变异中群体间占７６．８４％，其余
的遗传变异来自于群体内，群体间具有程度较高

的遗传分化。进一步比较两两群体间的遗传分化

系数，结果表明，太湖和洪泽湖群体间及高邮湖和

骆马湖群体间遗传分化较小，遗传分化不显著；太

湖和洪泽湖群体与高邮湖和骆马湖群体间遗传分

化较大，遗传分化显著。单倍型最小网络进化图

也显示太湖和洪泽湖群体聚为一个进化单元，高

邮湖和骆马湖群体聚为一个进化单元。

一般来说，鱼类的遗传分化格局往往与其分

布的水系格局和地理距离密切相关［２９－３０］。从水

系分布来看，太湖属于长江水系，高邮湖、洪泽湖

和骆马湖则属于淮河水系；从地理位置来看，太

湖、高邮湖、洪泽湖和骆马湖从南向北依次分布。

由此可以得出，４个湖泊群体的遗传结构关系与
水系分布及地理距离不相符合。同样，基于线粒

体Ｃｙｔｂ基因序列的太湖新银鱼和乔什新银鱼遗
传分布格局也得到类似结果，并且发现银鱼的遗

传格局与进化历史有密切关系［９，１２］。同样，本研

究中４个太湖新银鱼群体遗传格局可能更多受进
化历史的影响。研究表明，银鱼起源于第三纪中

期，进化过程中经历了第四纪冰期和间冰期气候

的交替变化，导致银鱼栖息地数度隔离和连接，从

而对银鱼的进化分化过程造成了重大影响［３１］。

基于Ｃｙｔｂ基因的长江流域和淮河流域太湖新银
鱼种群扩张分别发生在２．２１万年前和１．９０万年
前［１２］，均早于发生在约１．８万年前第四纪冰期最
后一次大冰期［３２］。因此可以推测，最后一次大冰

期对太湖新银鱼种群产生很大影响，冰期期间太

湖新银鱼生活在某个避难所内，随着最后一次冰

期结束，气候变暖，海平面上升，太湖新银鱼种群

向外扩散。在随后的进化过程中逐渐产生不同的

周单倍型，形成现今的遗传结构模式。

３．４　太湖新银鱼种质资源保护
太湖新银鱼是我国特有的银鱼种类，具有较

高的经济价值和营养价值，曾是我国重要的渔业

捕捞对象和出口创汇水产品。太湖新银鱼属于典

型的ｒ策略生物，生命周期只有１年，对环境变化
比较敏感，种群易于波动。近年来，受过度捕捞、

环境污染、栖息地破坏等多种不利因素的影响，太

湖新银鱼资源已趋于枯竭，可持续发展受到严重

威胁，因此，必须加强对太湖新银鱼资源的保护和

管理。本研究基于ＣＯⅠ基因序列，调查了江苏省
４个湖泊太湖新银鱼群体的遗传多样性水平，分
析了它们的遗传结构关系，为制定相关的保护和

管理措施提供了依据。根据研究结果，建议将太

湖和洪泽湖种群及高邮湖和骆马湖种群分别作为

一个整体进行管理和保护；将提高太湖新银鱼遗

传多样性作为重点。为了恢复太湖新银鱼资源，

可以采取以下措施：１）控制水环境污染，保护栖
息环境，为太湖新银鱼生活和繁殖提供良好的生

态环境；２）严格控制捕捞强度，严禁使用带有毁
灭性破坏的电鱼、炸鱼等捕捞方法，禁止产卵期捕

鱼；３）加强太湖新银鱼人工繁殖技术研究，大力
开展人工增殖放流，减少捕捞量；４）加强渔业资
源和生态环境监测，掌握太湖新银鱼种群动态变

化。
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ＢＭＣＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＢｉｏｌｏｇｙ，２００７，８（３）：３２２－３４０．

［２３］　ＦＵＹＸ．Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｔｅｓｔｓｏｆｎｅｕｔｒａｌｉｔｙｏｆｍｕｔａｔｉｏｎｓ
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ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，１９９７，１４７（２）：
９１５－９２５．
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ＥＪ．Ｏｎｔｈｅｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｌｅｖｅｌｅｓｔｉｍａｔｅｓ
ｏｆｈａｐｌｏｔｙｐｅａｎｄｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ：Ａｃａｓｅｓｔｕｄｙ

ｕｓｉｎｇｔｈｅｇｅｎｅＣＯｘ１ｉｎａｎｉｍａｌｓ［Ｊ］．Ｈｅｒｅｄｉｔｙ，
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ｈｉｓｔｏｒｉｅｓｉｎｄｅｅｐｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｌｉｎｅａｇｅｓｏｆｍａｒｉｎｅ
ｆｉｓｈｅｓ：Ｉｎｓｉｇｈｔｓｆｒｏｍ ｓａｒｄｉｎｅｓａｎｄａｎｃｈｏｖｉｅｓａｎｄ
ｌｅｓｓｏｎｓｆｏｒｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＨｅｒｅｄｉｔｙ，
１９９８，８９（５）：４１５－４２６．

［２７］　Ｏ’ＢＲＩＥＮＳＪ．Ａｒｏｌｅｆｏｒｍｏｌｅｃｕｌａｒｇｅｎｅｔｉｃｓｉｎ
ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ
ＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆ
Ａｍｅｒｉｃａ，１９９４，９１（１３）：５７４８－５７５５．

［２８］　ＷＲＩＧＨＴＳ．Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｎｄｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｓｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
［Ｍ］．Ｃｈｉｃａｇｏ：ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＣｈｉｃａｇｏＰｒｅｓｓ．１９７８，
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［２９］　ＸＩＡＹＺ，ＣＨＥＮＹＹ，ＳＨＥＮＧＹ．Ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｌｅｎｏｋ（ＢｒａｃｈｙｍｙｓｔａｘｌｅｎｏｋＰａｌｌａｓ）
（Ｓａｌｍｏｎｉｎａｅ，Ｓａｌｍｏｎｉｄａｅ） ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎｗａｔｅｒ
ｓｙｓｔｅｍｓｏｆｅａｓｔｅｒｎＣｈｉｎａ，ｉｎｆｅｒｒｅｄｆｒｏｍｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ
ＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．ＺｏｏｌｏｇｉｃａｌＳｔｕｄｉｅｓ，２００６，４５
（２）：１９０－２００．

［３０］　ＣＡＳＳＥＬＡ，ＴＡＭＭＡＲＵＴ．Ａｌｌｏｚｙｍｅｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙｉｎ
ｃｅｎｔｒａｌ，ｐｅｒｉｐｈｅｒａｌａｎｄｉｓｏｌａｔｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅ
ｓｃａｒｃｅｈｅａｔｈ（Ｃｏｅｎｏｎｙｍｐｈａ ｈｅｒｏ： Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ，
Ｎｙｍｐｈａｌｉｄａｅ）：Ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｆｏｒｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ［Ｊ］．
ＣｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００３，４（１）：８３－９３．

［３１］　张广学．系统进化动物学论文集（第二集）［Ｍ］．
北京：中国科学技术出版社，１９９３，６５－６７．
ＺＨＡＮＧＧＸ．Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃｔｒｅａｔｉｓｅｏｎｓｙｓｔｅｍａｔｉｃａｎｄ
ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｚｏｏｌｏｇｙ（Ｖｏｌ２）［Ｍ］．Ｂｅｉｊｉｎｇ：Ｃｈｉｎａ
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ｃｌｉｍａｔｅａｎｄｓｅａｌｅｖｅｌｓｆｏｒｔｈｅｐａｓｔｔｈｒｅｅｍｉｌｌｉｏｎｙｅａｒｓ
［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００２，４１９（６９０３）：１９９－２０６．
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ＦｉｓｈｅｒｉｅｓＲｅｓｅａｒｃｈＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＪｉａｎｇｓｕＰｒｏｖｉｎｃｅ，Ｎａｎｊｉｎｇ　２１００１７，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｎｅｏｓａｌａｎｘｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｉｓａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｅｃｏｎｏｍｉｃｆｉｓｈｗｉｄｅｌｙｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄｉｎｔｈｅｆｒｅｓｈｗａｔｅｒｌａｋｅｓｏｆ
Ｃｈｉｎａ．Ｉｎｔｈｅｒｅｃｅｎｔｄｅｃａｄｅｓ，ｔｈｅｎａｔｕｒａｌｒｅｓｏｕｃｅｏｆＮ．ｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｈａｓｓｈａｒｐｌｙｄｅｃｒｅａｓｅｄ．Ｉｎｏｒｄｅｒｔｏ
ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｂａｃｋｇｒｏｕｎｄａｎｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＮ．ｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｉｎＪｉａｎｇｓｕＰｒｏｖｉｎｃｅ，ｔｈｅ
ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＣＯⅠｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎｔｓｏｆ１５３Ｎｅｏｓａｌａｎｘｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｆｒｏｍｆｏｕｒｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ（Ｔａｉｈｕ
Ｌａｋｅ，ＧａｏｙｏｕＬａｋｅ，ＨｏｎｇｚｅＬａｋｅ，ＬｕｏｍａＬａｋｅ）ｗｅｒｅａｍｐｌｉｆｉｅｄｗｉｔｈＰＣＲ，ａｎｄｔｈｅＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｗｅｒｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｄａｎｄａｎａｌｙｚｅｄ．Ｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｒｅｗｅｒｅ７ｖａｒｉａｂｌｅｓｉｔｅｓｉｎｔｏｔａｌ６３０ｂｐｓｉｔｅｓ，ｗｈｉｃｈｉｎｃｌｕｄｅｄ
３ｐａｒｓｉｍｏｎｙｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅｓｉｔｅｓａｎｄ４ｓｉｎｇｌｅｔｏｎｓｉｔｅｓ．９ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｗｅｒｅｄｅｆｉｎｅｄａｍｏｎｇｆｏｕｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．Ｔｈｅ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｔｈｅｆｏｕｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ０．０５０±０．０４７ｔｏ０．３６１±０．１０３，ａｎｄｔｈｅｔｏｔａｌ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙｗａｓ０．５８０±０．０２２．Ｔｈｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｔｈｅｆｏｕｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ
０．００００８±０．００００７ｔｏ０．０００６２±０．０００２０，ａｎｄｔｈｅｔｏｔａｌｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙｗａｓ０．００１０６±０．００００７．
Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｆｏｕｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｓｈｏｗｅｄｌｏｗｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｌｏｗｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｔｔｅｒｎｓ．
Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ０．０００１２ｔｏ０．００１８３．Ｔｈｅｐａｉｒｗｉｓｅｆｉｘａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ（Ｆｓｔ）ｖａｌｕｅｏｆｔｈｅｔｏｔａｌ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗａｓ０．７６８４３（Ｐ＝０．００００），ａｎｄｉｔｖａｒｉｅｄｆｒｏｍ０．００９７１ｔｏ０．８７４０２ａｍｏｎｇｔｈｅｆｏｕｒ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅ（ＡＭＯＶＡ）ｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
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