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摘要  对来自青海湖、黄河和柴达木水系特有的青海湖裸鲤、花斑裸鲤和斜口裸鲤 149个个体的 Cyt b
基因全序列进行了测定和分析. 一致的系统进化树显示, 以上 3个物种并未形成 3个独立的单系群; 而
是分为 3 个谱系: 谱系 A 包括青海湖裸鲤、斜口裸鲤和黄河花斑裸鲤的一部分; 谱系 B 由黄河花斑裸
鲤的另一部分组成; 谱系 C 则由来自柴达木盆地格尔木河的花斑裸鲤形成单系群. AMOVA 分析显示, 
大部分的遗传变异来自于谱系间(93.12%), 提出该地区裸鲤属鱼类存在 3个多样化谱系. 青海湖裸鲤与
其甘子河亚种在 Cyt b水平没有形成分化, 不支持青海湖裸鲤为多型种, 也不支持斜口裸鲤作为独立的
种或作为花斑裸鲤的一个亚种. 黄河花斑裸鲤有 2个谱系来源, 群体内的遗传分化表明, 黄河上游峡谷
对裸鲤的基因交流有一定的限制. 黄河花斑裸鲤的另一谱系(谱系 B)很可能是黄河在最近一次溯源过程
中, 融合了当地的土著裂腹鱼类而在遗传上留下了族源印迹. 柴达木盆地花斑裸鲤形成单系群(谱系 C), 
与黄河花斑裸鲤间高于0.98的Fst值表明基因交流在它们之间长期被阻断, 暗示生态隔离可能已经使柴
达木裸鲤独立进化成相当于不同的种. 形态分类的鳃耙数与群体遗传变异间没有显著的相关性. 种群
的遗传多样性普遍较低(π = 0.00096~0.00485), 柴达木裸鲤很可能在历史上遭受过严重的“瓶颈效应”, 
提议当前应对柴达木的裸鲤给予优先保护.  

关键词  青海湖裸鲤  花斑裸鲤  斜口裸鲤  Cyt b  鲤科  裂腹鱼  分子系统发育 

青藏高原鱼类区系组成相对较为单纯 , 表现为
几乎全部由鲤科 (Cyprinidae)的裂腹鱼亚科 (Schizo- 
thoracinae)和鳅科 (Cobitidae)的条鳅亚科 (Nemac- 
heilinae)组成, 而且各水系鱼种类一般不超过 10种[1]. 
鱼类区系组成的单纯性与水系的复杂性构成了高原

统一而又独特的动物地理单元 , 也显示高原地区鱼
类起源较为新近的历史. 

位于青藏高原东北部的青海湖、黄河和柴达木盆

地, 地理毗邻, 水系独立, 分布着裂腹鱼亚科的 5 个
属: 裸鲤属(Gymnocypris)、裸裂尻鱼属(Schizopygop- 
sis)、扁咽齿鱼属(Platypharodon)、黄河鱼属(Chuan- 
chia)和裸重唇鱼属(Gymnodiptychus). 其中的裸鲤属
在该地区分布最广 , 是青藏高原发挥经济效益最大
的鱼类. 根据形态的鳃耙数、口裂位置和地理分布, 
该地区裸鲤属被分为 3个特有种和 1个亚种. 青海湖
裸鲤(G. przewalskii), 分布于青海湖水系, 具有适合
于咸淡水环境的生态特性[2]. 青海湖东北部甘子河的
裸鲤, 被记述为青海湖裸鲤甘子河新亚种(G. prze- 
walskii ganzihonensis)[3]. 花斑裸鲤(G. eckloni), 分布
于黄河上游和柴达木盆地格尔木河[4], 以后武云飞等
人 [5]将来自黄河上游逊木措湖的裸鲤描述为又一新 

种斜口裸鲤(G. scolistomus).  
以往的形态学研究为我们提供了大量宝贵的资

料. 随着分子生物技术的发展, mtDNA对于检测种群
结构和评估种及种下进化关系显示出其更加优越的

敏感性, 但由于青海湖等地区地处高海拔, 环境恶劣, 
新鲜样品采集很困难, 加之物种濒危, 数量较少, 已
有的相关研究仅限于青海湖裸鲤和黄河花斑裸鲤的

小样本[6,7], 甘子河亚种、柴达木地区花斑裸鲤和斜口
裸鲤的研究还未开展 . 该地区裸鲤属鱼类分子系统
学和分子系统地理学研究的现状还需要我们针对这

一类群进行深入的研究.  
本研究立足种群水平 , 通过地理群体的广泛采

样, 检测线粒体 Cyt b 基因全序列, 比较不同种群的
形态差异 , 分析该地区特有裸鲤属鱼类的种群结构
和遗传多样性, 构建系统发育进化关系, 拟阐明青海
湖、黄河和柴达木水系裸鲤鱼可能的进化过程和分化

模式.  

1  材料与方法 
(ⅰ) 样品来源.  样品为 1999~2003 年野外采集

的 149个个体. 青海湖裸鲤 67个个体, 其中 53个来
自青海湖裸鲤指名亚种, 14 个来自青海湖裸鲤甘子
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河亚种; 花斑裸鲤 81个个体, 其中 58个来自黄河上
游, 23个来自柴达木盆地的格尔木河; 斜口裸鲤 1个
个体, 来自黄河上游逊木措湖. 样品根据物种来源的
水系和地域缩写编号命名(如Q-GZ表示青海湖水系
甘子河亚种)(图 1, 表 1), 样品用 95%酒精固定, 存放
在中国科学院武汉水生生物研究所 . 以裸鲤属鱼类
的斜口裸鲤(G. scolistomus)和裂腹鱼亚科有代表性的
斑 重 唇 鱼 (Diptychus maculatus) 、 格 咱 叶 须 鱼
(Ptychobarbus c.gezaensis)和双须叶须鱼 (Ptychobar- 
bus dipogon)作为外类群 [5,7]. 序列的Genbank登录号
为DQ058216~DQ058291.  

(ⅱ) PCR扩增和序列测定.  采用Ausubel[8]的方

法从肌肉中提取总DNA. 60 µL PCR反应体系包括
100 ng模板, 0.75 µL dNTP, 1.5 µL引物, 5.0 µL缓冲液
(10×), 3 U Taq酶(Biostar). PCR反应条件为: 95℃预变
性 180 s; 94℃变性 30 s, 63℃复性 60 s, 72℃延伸 90 s, 
30 个循环; 72℃延伸 420 s. 扩增产物用Glassmilk试
剂盒回收纯化目的片段, 由联合基因公司测序. 使用
引物为 L 1 4 7 2 4 ( 5 ′ - G A C  T T G  A A A  A A C  

CAC CGT TC-3′)和 H15915(5′-CTC CGA TCT CCG 
GAT TAC AAG AC-3′).  

(ⅲ) 数据分析.  序列的排定采用Clustal W[9]程

序并辅以手工校正 . 核苷酸的组成和可变位点等遗
传变异分析采用MEGA2.1[10]软件. NJ, ML和MP分析
在 PAUP* 4.0b10[11]程序下完成 . 采用 Modeltest 
3.06[12]程序, 选择最佳模型为TrN+G(α = 0.1913), 通
过Bootstrap方法估计支持率, NJ分析重复 1000 次, 
ML分析重复 100 次 . MP分析选择启发式搜索
(heuristic search), 树二等分再连接选项(tree-bisection 
reconnection, TBR), 1000次叠加重复估计支持率.  

种群结构和遗传变异分析采用Arlequin  Ver. 
2000[13]程序. 群体的遗传变异(Fst)和净遗传距离(Da)
用来估计种群的遗传分化. 采用AMOVA方法 [14] , 依
据mtDNA谱系、地理种群和物种划分为不同的组群, 
估计种群结构和地理群体遗传变异的分布, 用 10000
次重复随机抽样单倍型重排后进行显著性检验 . 核
苷酸多样度(π)和单倍型多样度(h)用来评估种群的遗
传多样性[15]. 比较不同种群的形态差异, 统计裸鲤个 

 

 
图 1  青海湖裸鲤、花斑裸鲤和斜口裸鲤的采样图(编号所示采样地名见表 1) 
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表 1  Cyt b单倍型(1~37)在裸鲤各种群中的分布a)

种群 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 总数 

Q-GZ(甘子河)            6                 1 2 4 1   14

Q-SL(沙柳河) 1 1                           

                           

          1                 

         1                 

                            

                          

                          

                           

                  1  2 1       

                  1  1        

                            

               1            

                1          

                          

             1  1             

                         

                

1 1 1 1 2 4 2   14

Q-QJ(泉吉河) 1 2 2 2   7

Q-BH(布哈河) 1 3 1   6

Q-HM(黑马河) 1 1 2 1   6

Q-XB(小北河) 4 1 1   6

Q-HL(青海湖) 1 2 1 1 8 1   14

H-ZL(扎陵湖) 2 1 5 1   9

H-EL(鄂陵湖) 1 3 1 4   9

H-XX(星星湖) 1 1 6

H-MD(玛多) 1 4 3 10

H-JZ(久治) 1 2 2 2   7

H-MQ(玛曲) 2 1   4

H-GD(贵德) 1 6   8

H-TD(同德) 1 1 1   3

H-SM(逊木措湖) 1   3

C-GEM(格尔木河) 1 1 1 1 2 17 23

N 1 2 2 1 3 1 1 3 1 1 6 8 27 6 1 3 1 2 6 1 1 1 8 8 1 4 2 14 6 3 1 1 1 1 1 2 17 149 

a) N, 每个单倍型包含的个体总数; Q-, 来自青海湖不同种群的青海湖裸鲤; H-, 来自黄河不同种群的花斑裸鲤; C, 来自柴达木盆地格尔木河的花斑裸鲤; H-SM, 来自黄河
上游逊木措湖的花斑裸鲤和斜口裸鲤(1个斜口裸鲤和花斑裸鲤共享单倍型 23) 
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体的第 1鳃弓外鳃耙数, 采用相关分析法检测群体遗
传变异与平均鳃耙数的相关性.  

2  结果 

2.1  序列变异 

对来自 3个水系的裸鲤进行排序分析后, 得到全
序列长 1140 bp, 其中保守位点 1040 个, 变异位点
101 个, 包括 83 个简约信息位点和 18 个单个变异位
点. 大多数的变异发生在密码子第 3 位(90.1%), 第 1
位(6.93%)和第 2位(2.97%)的变异较低. Cyt b基因片
段中A, T, C和G碱基平均含量分别为 26.1%, 31.2%, 
26.4%和 16.3%, 表现出明显的反G偏倚, 显示细胞色
素b基因的共同特性[16]. 其中(A+T)含量(57.3%)明显
高于(G+C)含量(42.7%). 在Cyt b全序列中, 群体间有
89个位点发生转换, 12个位点发生了颠换, 平均转换
与颠换比为 7.42 1. ∶ 核苷酸替代的饱和性分析表明

核苷酸序列所有位点碱基替代缺乏饱和性.  

2.2  系统发育关系 

采用 NJ, MP 和 ML构建了系统发育树, 拓朴结
构在 3个谱系(谱系 A, B和 C)的划分上得到完全一致
的结果, 节点支持率均达 98%以上(图 2). 然而青海
湖裸鲤、甘子河裸鲤、斜口裸鲤和花斑裸鲤都没有形

成各自的单系群. 支系 A由青海湖裸鲤、斜口裸鲤和
部分黄河花斑裸鲤组成, 节点的支持率都比较低, 显
示个体间关系较为紧密; 支系 B 为其余的黄河花斑
裸鲤; 支系 C 则由来自柴达木水系格尔木河的花斑
裸鲤构成单系群; 支系 A和支系 B为姐妹群, 显示较
近的亲缘关系. 谱系多样性显示, 黄河花斑裸鲤很可
能存在 2个独立的谱系来源, 青海湖裸鲤与黄河花斑
裸鲤中的一支关系密切. 群体(谱系)间的净遗传距离
和遗传变异(表 2), 显示了与系统进化树相同的结果.  

2.3  群体多样性 

在全部 149个个体中共检测出 37个单倍型(表 1), 

其中青海湖裸鲤 16个单倍型, 黄河的花斑裸鲤 15个
单倍型, 柴达木盆地格尔木河的花斑裸鲤 6个单倍型, 
并表现为各自所特有; 在 14 个来自甘子河裸鲤亚种
的个体中检测到 5个单倍型, 其中 4个与指名亚种共
享, 1个为特有. 值得注意的是, 来自逊木措湖的 1个
斜口裸鲤与黄河花斑裸鲤单倍型共享(单倍型 23)(表
1), 显示出它们高度一致的 Cyt b 特征. 不同群体单
倍型多样度(h = 0.5771~0.8720)和核苷酸变异度(π = 
0.00096~0.00485)均表现为较低的水平(表 3). 其中 
黄河花斑裸鲤的群体多样性最高 , 柴达木花斑裸鲤  
最低.  

2.4  种群结构和 AMOVA分析 

对青海湖裸鲤和花斑裸鲤的不同群体 (popul- 
ation)按水系、谱系和物种分为不同的组群(group)进
行 AMOVA层次分析(hierarchical analysis)(表 4). 所有
显著性检验都显示了分析的有效性(P = 0.00), 具有
最大组群间变异的群体被假定为最符合自然的种群

关系模式. 青海湖、黄河和柴达木水系裸鲤种群谱系
间的分子变异(θct = 0.9312)远大于谱系内的变异(θsc 
= 0.4131). 由此可见, 依据谱系建立的青海湖裸鲤和
花斑裸鲤的种群关系更符合自然模式.  

以黄河上游官仓峡和拉加峡为界 , 将黄河花斑
裸鲤分为 3 个组群(图 1). AMOVA 分析显示, 在整个
遗传变异中, 组群间变异占 18.97%(P < 0.01), 而组
群内不同群体间的遗传变异占 5.82%, 其余 75.21%
的变异则存在于各自的群体内部 , 组群间的差异表
明黄河上游最大的 2 个峡谷对黄河花斑裸鲤群体基
因交流有一定的限制作用.  

由遗传变异推断的Nm值可反映群体间基因的交
流情况[17], 青海湖裸鲤与甘子河亚种间的Nm = 8.1, 
远大于 1, 提示种群间广泛的基因交流, 青海湖裸鲤
与柴达木盆地格尔木河裸鲤群体间的Nm值为 0.012, 
揭示基因交流已在种群间长期受到限制. 

 
表 2  青海湖裸鲤和花斑裸鲤群体(谱系)间平均净遗传距离(Da)和遗传变异值(Fst)a)

种群(谱系) 青海湖裸鲤指名亚种 青海湖裸鲤甘子河亚种 黄河花斑裸鲤 (谱系 A) 黄河花斑裸鲤 (谱系 B) 柴达木花斑裸鲤

青海湖裸鲤指名亚种  0.1501(P<0.05) 1.5850(P<0.01) 6.4746(P<0.01) 76.844(P<0.01) 

青海湖裸鲤甘子河亚种 0.0581(P<0.05)  1.8930(P<0.01) 6.8323(P<0.01) 77.246(P<0.01) 

黄河花斑裸鲤(谱系 A) 0.4168(P<0.01) 0.4878(P<0.01)  6.9804(P<0.01) 77.908(P<0.01) 

黄河花斑裸鲤(谱系 B) 0.7639(P<0.01) 0.8177(P<0.01) 0.8036(P<0.01)  72.176(P<0.01) 

柴达木花斑裸鲤 0.9769(P<0.01) 0.9861(P<0.01) 0.9864 (P<0.01) 0.9819 (P<0.01)  

a) 对角线以上为 Jukes-Canter模型校正的群体间净遗传距离, Da = Pixy−(Pix+Piy)/2; 对角线以下为群体间的遗传变异值(Fst) 
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图 2  基于 Cyt b基因序列构建的青海湖、黄河和格尔木河裸鲤部分个体的 NJ树 

节点的数字为 NJ分析(上, TrN+G, α=0.1913)和 MP分析(下, 启发式搜索, TBR)的 Bootstrap支持率(1,000次重复). 以 Ptychobarbus 
c.gezaensis , Ptychobarbus dipogon 和 Diptychus maculatus 作为外类群. 个体按水系和地域编号, 如 Q-GZ1表示来自青海湖水系甘
子河的 1号样品. Q-, 来自青海湖不同种群的青海湖裸鲤; H-, 来自黄河不同种群的花斑裸鲤; C-, 来自柴达木盆地格尔木河的花斑

裸鲤; H-SM, 来自逊木措湖的花斑裸鲤; H-SM***, 来自逊木措湖的斜口裸鲤 

 
  

1352   www.scichina.com 



 
 
 
 
 
 
 
论 文  第 50卷 第 13期  2005年 7月   

www.scichina.com  1353 

表 3  青海湖裸鲤和花斑裸鲤群体单倍型多样度(h) 
和核苷酸多样度(π) 

种群 N h±SE π±SE 

青海湖裸鲤 67 0.8042±0.0424 0.00201±0.00124 

青海湖裸鲤指名亚种 53 0.7828±0.0532 0.00205±0.00126 

青海湖裸鲤甘子河亚种 14 0.7582±0.0841 0.00168±0.00114 

黄河花斑裸鲤 58 0.8720±0.0205 0.00485±0.00249 

柴达木花斑裸鲤 23 0.5771±0.1182 0.00096±0.00073 

 
表 4  青海湖裸鲤和花斑裸鲤种群的AMOVA层次分析a)

组群 θst θsc θct 组间变异所占百分比 P

整个种群 0.9408   94.08 0.00

水系 0.9503 0.6918 0.8386 83.86 0.00

mtDNA 0.9596 0.4131 0.9312 93.12 0.00

物种 0.9338 0.9505 0.3382 37.92 0.00

a) P为显著性检验水平; θst表示总变异, θct表示组群间的变异, 
θsc表示组群内的变异 

 
2.5  形态学分析 

青海湖裸鲤、花斑裸鲤和斜口裸鲤形态分类的主

要依据是第 1鳃弓外鳃耙数和口裂位置, 我们对样本
进行了形态鉴定和鳃耙数统计 , 并与以往的资料作
比较, 显示了一致的结果[3~5]: 第 1鳃弓外鳃耙数, 青
海湖裸鲤指名亚种为 20~31 (29.65±3.86); 青海湖裸
鲤甘子河亚种 11~29 (18.21±3.14); 谱系A的花斑裸鲤
12~24 (18.44±1.94); 谱 系 B 的 花 斑 裸 鲤 10~23 
(17.85±3.03); 柴达木花斑裸鲤 12~20 (16.32±1.98); 
斜口裸鲤 32. 相关性分析显示, 遗传距离或两两Fst
值与第 1 鳃弓外鳃耙平均数之间相关性差异不显著
(P>0.05).  

3  讨论 

3.1  系统进化关系 

形态学研究认为青海湖裸鲤与来自黄河和格尔

木河的花斑裸鲤互为单系群. Cyt b基因序列资料中, 
一致的系统进化树、高的节点支持率和AMOVA种群
参数都证明谱系的多样性能更好地反映青海湖裸鲤

和花斑裸鲤种群的系统发育关系 . 青海湖裸鲤和黄
河花斑裸鲤群体的单倍型在谱系A中相互交叉, 可能
表明这 2个群体隔离较晚, 但各自具有完全不同的单
倍型又显示它们之间已出现遗传分化 , 表明地理隔
离在群体的进化中又起着重要作用. 朱松泉等人[3]指

出青海湖裸鲤可能与黄河花斑裸鲤为近缘种关系 , 
因为历史上青海湖与古黄河相通. 地质资料表明[18], 

黄河源区的水系发育非常新近, 约 1.2 Ma前黄河出
现在高原边缘, 约 0.15 Ma发生的青藏高原“共和运
动”使青海湖与古黄河的上游分离, 黄河开始向源区
浸蚀溯源. 使青海湖与古黄河分离的青藏高原“共和
运动”事件, 可以很好地解释青海湖裸鲤和黄河花斑
裸鲤隔离进化模式的形成.  

何德奎等人[7]曾对 6个来自黄河玛曲的花斑裸鲤
Cyt b基因全序列进行了研究, 对花斑裸鲤的单系性
给予了支持, 但我们的分析显示了不同的结果. 在对
照采样地点后发现, 我们的研究中, 来自黄河玛曲和
附近水域的大量个体在谱系A和B中同时出现. 由此
判断, 样本数量和采样地区的局限, 可能导致了分析
结果的差异 , 也说明脱离了种群水平的系统学研究
会对评估自然的进化关系带来一定的困难.  

Cyt b资料显示格尔木河的裸鲤与其它水系的裸
鲤谱系间高于 0.97的Fst值(表 2), 证明它们之间的遗
传差异不是新近形成的 , 它们的基因交流受到长期
限制 . 暗示长期的地理隔离和不同的生态环境可能
使它们独立进化成当于不同的种 , 与其它基因组的
联合分析将有助于进一步澄清格尔木河裸鲤的系统

进化地位. 在淡水鱼类中, 形态相似但遗传上分化形
成了不同的谱系 [19,20], 而最终被确定为异种的现象, 
已有大量的报道[21~23]. 

来自逊木措湖的斜口裸鲤虽只有 1尾, 但与黄河
花斑裸鲤单倍型共享. 逊木措湖属黄河水系, 除分布
有斜口裸鲤外还分布有大量的花斑裸鲤 , 共同的生
态环境可能使它们在遗传上未出现分化. 赵铁桥 [24]

曾认为斜口裸鲤作为花斑裸鲤的一个亚种斜口花斑

裸鲤(G. eckloni scoliostomus)更为适宜, 但我们基于
Cyt b基因的分子系统分析, 不支持斜口裸鲤为单型
种或作为花斑裸鲤的亚种.  

3.2  种群结构 

历史上, 青海湖地区的裸鲤先后被描述了共 7个
种[2,25~27], 朱松泉等人[3]将其归并为青海湖裸鲤一种, 
我们的Cyt b分析表明青海湖裸鲤在种的水平上没有
显示分化, 支持形态学结果. 甘子河裸鲤亚种有 4 个
单倍型与青海湖裸鲤指名亚种共享 , 一个特有单倍
型 (单倍型 3)(表 1)在系统树上与其它单倍型交叉
(Q-GZ3)(图 2), 特有单倍型与其它单倍型之间的序列
差异 (0.27%)也小于指名亚种群体内的序列差异
(0.3%), 因而不支持青海湖裸鲤是一个多型种. 地质
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资料表明 [28], 甘子河与青海湖的隔离是非常新近的
事件 , 即使隔离后仍存在由于洪水相互溢入的可能
性, 这也为鱼类的交流提供了条件, Nm值基本上反
映了这一情况. 

黄河溯源到达今日源区之前已有大量裂腹鱼类

生活在源区水域 [1,29]. 我们的AMOVA分析有力地支
持了黄河上游的 2 大峡谷在一定程度上限制了鱼类
的扩散 , 这与裸鲤鱼一般生活于宽谷河流和湖泊的
习性相一致 . 由于黄河完全惯穿上游湖泊是发生在
晚更新世末甚至全新世以后的事件[28,30], 因此, 黄河
花斑裸鲤显示的谱系多样化, 最有可能的解释是, 黄
河溯源最近一次切开上游峡谷后与当地的土著鱼类

发生了融合, 并留下了族源的印迹. 事实上, 在我们
的资料中, 谱系B的大部分个体(88%)就是来自于官
仓峡以上黄河上源的扎陵湖鄂陵湖和附近地区. 

综合以前的形态学资料和我们统计的鳃耙数 , 
虽然种群间平均鳃耙数存在较大差别 , 但变异范围
也较大, 且大幅度重叠, 鳃耙数的差异还表现在共享
单倍型的个体上 . 相关性分析不支持鳃耙数与
mtDNA谱系存在显著相关 . 王基琳等人 [31]认为 , 青
海湖和甘子河裸鲤鳃耙数的差异是由于水环境的差

别造成. 由此看来, 鳃耙数和口裂上斜等特征对于裸
鲤鱼并不具有系统发育的意义 , 许多研究也表明
[32~34], 传统分类学中使用的一些形态特征并不完全
与系统发育进化相一致.  

3.3  遗传多样性 

在 149个个体中只检测到 37种单倍型, Cyt b单
倍型多样度和核苷酸多样度与一般鲤科鱼类相比保

持较低的水平 [35~37]. 这是因为青藏高原第四纪以来
经历了数次地质和气候的改变 , 生活在高原水域中
的鱼类或多或少经历过“瓶颈效应”(Bottleneck)的打
击. 黄河花斑裸鲤的遗传变异(π = 0.00485)大于青海
湖裸鲤(π = 0.00201), 体现了一般情况下江河性鱼类
和湖泊性鱼类遗传多样性的差异 [38]. 格尔木河的裸
鲤表现出非常低的种内变异(π = 0.00096), 提示种群
有可能在历史上遭受过非常严重的瓶颈 , 这一推断
与柴达木盆地在晚更新世末经历了一个非常干寒的

时期, 导致盆地内一些生物灭绝的历史事实相符[39]. 
格尔木河裸鲤极低的遗传变异与柴达木盆地鱼类多

样性的相对贫乏相一致 , 反映了青藏高原的强烈隆
升导致柴达木盆地总的干旱化趋势和对生物多样性

的影响. 

自然群体中的遗传变异是该群体将来进化的原

材料, 遗传多样性的丧失, 对于生活于波动环境中的
野生群体是一个极大的威胁. 因此, 目前对青海湖裸
鲤和黄河花斑裸鲤种群的保护措施应继续进行下去. 
鉴于柴达木盆地格尔木河裸鲤特殊的系统地位和极

度缺乏的遗传变异 , 提议对格尔木河裸鲤也应给予
优先保护. 
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