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摘　要：为掌握江苏省重要湖泊湖鲚（Ｃｏｉｌｉａｎａｓｕｓｔａｉｈｕｅｎｓｉｓ）群体的遗传多样性和遗传结构，利用线粒体控
制区（Ｄｌｏｏｐ）全序列分析了６个湖泊（太湖、蟢湖、高邮湖、白马湖、洪泽湖和骆马湖）湖鲚野生群体的遗传多
样性水平和群体分化情况。结果表明，６个群体共２１４尾样本的Ｄｌｏｏｐ序列中，共发现１０３个变异位点，９２种
单倍型。６个群体的单倍型多样性为０．７２６～０．９５１，核苷酸多样性为０．００５５２～０．０１０３６，６个群体整体的单
倍型和核苷酸多样性分别为０．８５７和０．００７２９，表明湖鲚群体的遗传多样性较高，且符合高单倍型多样性和
低核苷酸多样性特点。分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）结果表明，群体间变异百分比为６．２０％，群体内变异百分比
为９３．８０％，说明遗传变异主要来自群体内部。群体总的遗传分化系数（Ｆｓｔ）为０．０６１９９（Ｐ＜０．０１），两两群
体间的Ｆｓｔ显示，蟢湖群体与其他群体间存在极显著的遗传分化（Ｐ＜０．００１），而其他群体间无显著分化（Ｐ＞
０．０５）。单倍型分子系统进化树和网络进化图显示，６个群体的单倍型形成了２个谱系，但谱系组成与群体地
理分布无相关性。中性检验分析结果显示，湖鲚群体进化过程中经历过种群扩张，扩张时间大约发生在

０．０８９～０．１６０百万年前。研究结果表明，湖鲚群体具有较高的遗传多样性，蟢湖群体与其他群体具有极显著
的遗传分化，且拥有多个独享单倍型，应将蟢湖群体单独作为一个管理单位，其他５个群体作为一个整体进行
管理和利用。
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　　 鱼 类 线 粒 体 ＤＮＡ（ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ，
ｍｔＤＮＡ）呈共价闭合环装，是细胞核外具自主复
制、转录和翻译能力的遗传因子。与核 ＤＮＡ相
比，鱼类ｍｔＤＮＡ具有分子小、结构简单、进化速度
快、遗传相对独立和母系遗传等特点，是一个相

对独立的复制单位［１－２］，也是鱼类分子群体遗传

学和系统学研究中常用的分子标记。控制区

（ｄｉｓｐｌａｃｅｍｅｎｔｌｏｏｐｒｅｇｉｏｎ，Ｄｌｏｏｐ）是ｍｔＤＮＡ上的
一段非编码区，其在整个ｍｔＤＮＡ中是碱基突变和
长度变异最大、进化速度最快的序列，较适合用

于鱼类种群遗传多样性和遗传结构分析［３－４］。采

用线粒体Ｄｌｏｏｐ序列作为分子标记，用于分析多
种鱼类的遗传多样性和遗传结构，可为渔业资源

保护及合理利用提供重要依据［５－７］。

目前大部分鱼类群体遗传学研究对象主要

集中在经济鱼类或者濒危鱼类，而对经济价值相

对偏低的小型鱼类的研究常被忽视［８］。湖鲚

（Ｃｏｉｌｉａｎａｓｕｓｔａｉｈｕｅｎｓｉｓ）隶属于鲱形目，
#

科，鲚

属，是我国常见的一种小型鱼类，一般认为其是

洄游性刀鲚的湖泊定居生态型，主要分布在通江

的江河及其附属湖泊，终生生活在江河及湖中，
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不进行生殖洄游，在生态习性和形态上与洄游型

刀鲚有一定差别［９－１０］。湖鲚游泳迅速，拓殖能力

强，具有性成熟早、繁殖率高、食性广等优势，近

十年来湖鲚种群数量大幅增加，已成为湖泊鱼类

群落的绝对优势种群，在维持湖泊生态系统的稳

定中占据重要地位，能对湖泊的整个渔业资源及

水质环境起到指示作用 ［１１－１５］。湖鲚作为湖泊渔

业资源的重要捕捞对象，同时面临着资源过度开

发利用、种群结构低龄化等亟待解决的问

题［１６－１７］。而迄今有关湖鲚的研究主要集中在生

长、年龄、食性等基础生物学方面［１６，１８－２１］，遗传学

资料相对较少。

江苏省位于长江、淮河下游，湖泊众多，渔业

资源丰富，是我国湖鲚资源的重要分布区。湖鲚

是江淮下游附属湖泊太湖、洪泽湖鱼类群落中的

优势 种，也 是 渔 业 生 产 中 重 要 的 利 用 对

象［１２－１３，１５］。迄今，对太湖、洪泽湖湖鲚遗传多样

性已有报道［１０，２２－２５］，但尚缺乏对江淮下游流域

湖泊湖鲚遗传结构及其分布格局的系统研究。

本研究以线粒体Ｄｌｏｏｐ全序列为分子标记，对长

江流域的太湖、蟢湖和淮河流域的高邮湖、白马

湖、洪泽湖和骆马湖共６个湖鲚群体的遗传多样
性、遗传结构及进化历史进行分析，以期为湖鲚

种质资源科学管理和合理利用提供重要依据。

１　材料与方法
１．１　样品采集和处理

用刺网采集太湖（ＴＨ）、蟢湖（ＧＨ）、高邮湖
（ＧＹＨ）、白马湖（ＢＭＨ）、洪泽湖（ＨＺＨ）和骆马湖
（ＬＭＨ）共６个湖泊的湖鲚样本，采样时间为２０１６
年１０月至２０１８年１０月。将样本用无水乙醇固
定，带回实验室放入冰箱中保存备用。采样位置

及样本基本的信息见图１和表１。
１．２　基因组ＤＮＡ的提取

取样品的肌肉组织用于基因组 ＤＮＡ的提
取。购买宝日医生物技术（北京）有限公司的广

谱型基因组 ＤＮＡ小量试剂盒提取总 ＤＮＡ，将
ＤＮＡ溶于去离子水中。用琼脂糖凝胶电泳和分
光光度计检测 ＤＮＡ的完整性和浓度，置 ＤＮＡ于
－２０℃保存备用。

图１　湖鲚样本采样点位置
Ｆｉｇ．１　ＳａｍｐｌｉｎｇｌｏｃａｔｉｏｎｏｆＣｏｉｌｉａｎａｓｕｓｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｓａｍｐｌｅｓ
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表１　基于线粒体Ｄｌｏｏｐ序列的湖鲚群体的遗传多样性参数
Ｔａｂ．１　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆＣ．ｎａｓｕｓｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｂａｓｅｄｏｎｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
样本数

Ｎｕｍｂｅｒ

变异位点

Ｖａｒｉａｂｌｅ
ｓｉｔｅｓ

单倍型（数量）

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ
（Ｎｕｍｂｅｒ）

单倍型

多样性

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

核苷酸

多样性

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

平均核苷酸差异数

Ａｖｅｒａｇｅｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ

太湖（ＴＨ）
ＴａｉＬａｋｅ ３０ ４０

Ｈ１（７），Ｈ１０（１），Ｈ１１（１），Ｈ１２（１），Ｈ１３（１），
Ｈ１４（１），Ｈ１５（１），Ｈ１８（５），Ｈ１９（１），Ｈ２０（１），
Ｈ２１（１），Ｈ３３（１），Ｈ５５（１），Ｈ５６（１），Ｈ５７（１），
Ｈ５８（１），Ｈ５９（１），Ｈ６０（１），Ｈ６６（１），Ｈ７２（１）

０．９２９ ０．００５９４ ８．７０８

蟢湖（ＧＨ）
ＧｅＬａｋｅ ３１ ４３

Ｈ１（６），Ｈ７（１），Ｈ１６（１），Ｈ２８（１），Ｈ３１（１），
Ｈ４０（１），Ｈ５４（１），Ｈ６１（１），Ｈ７５（１），Ｈ７６（１），
Ｈ７７（１），Ｈ７８（１），Ｈ７９（１），Ｈ８０（２），Ｈ８１（１），
Ｈ８２（１），Ｈ８３（１），Ｈ８４（２），Ｈ８５（１），Ｈ８６（１），

Ｈ８７（４）

０．９５１ ０．０１０３６ １２．６６９

高邮湖（ＧＹＨ）
ＧａｏｙｏｕＬａｋｅ ４０ ４４

Ｈ１（２１），Ｈ２（１），Ｈ５（１），Ｈ９（１），Ｈ１７（１），
Ｈ２２（１），Ｈ２９（１），Ｈ３７（１），Ｈ４５（２），Ｈ４８（１），
Ｈ５１（２），Ｈ５４（１），Ｈ６８（１），Ｈ７１（１），Ｈ７３（１），

Ｈ８７（１），Ｈ８８（１），Ｈ９１（１）

０．７２８ ０．００５５６ ６．７１４

白马湖（ＢＭＨ）
ＢａｉｍａＬａｋｅ ４０ ５０

Ｈ１（１１），Ｈ３（２），Ｈ４（４），Ｈ６（１），Ｈ２３（１），
Ｈ２７（１），Ｈ３０（１），Ｈ３２（１），Ｈ３５（１），Ｈ３９（２），
Ｈ４１（１），Ｈ４２（１），Ｈ４５（１），Ｈ４７（１），Ｈ４８（１），
Ｈ４９（１），Ｈ５０（１），Ｈ６２（２），Ｈ６４（１），Ｈ６７（１），

Ｈ６９（１），Ｈ９０（１），Ｈ９１（１），Ｈ９２（１）

０．９１８ ０．００６３８ ７．５５８

洪泽湖（ＨＺＨ）
ＨｏｎｇｚｅＬａｋｅ ４０ ４３

Ｈ１（２１），Ｈ５（１），Ｈ２６（２），Ｈ３７（１），Ｈ３８（１），
Ｈ３９（１），Ｈ４５（２），Ｈ４６（１），Ｈ４８（１），Ｈ５１（１），
Ｈ５３（１），Ｈ６２（１），Ｈ６３（１），Ｈ６５（１），Ｈ７０（１），

Ｈ８８（２），Ｈ８９（１）

０．７２６ ０．００５５２ ６．６８３

骆马湖（ＬＭＨ）
ＬｕｏｍａＬａｋｅ ３３ ４２

Ｈ１（１４），Ｈ８（１），Ｈ２４（１），Ｈ２５（１），Ｈ３４（１），
Ｈ３５（１），Ｈ３６（１），Ｈ３９（１），Ｈ４２（１），Ｈ４３（１），
Ｈ４４（１），Ｈ４５（３），Ｈ５２（１），Ｈ６３（１），Ｈ７４（１），

Ｈ８８（３）

０．８１６ ０．００６０２ ７．４７７

总计 Ｔｏｔａｌ ２１４ １０３ ９２ ０．８５７ ０．００７２９ ８．０００

１．３　ＰＣＲ扩增与测序
湖鲚线粒体 Ｄｌｏｏｐ区序列的上游引物为

ＤＦ１（５′ＣＴＡＡＣＴＣＣＣＡＡＡＧＣＴＡＧＡＡＴＴＣＴ３′），下
游 引 物 为 ＤＲ２（５′ＡＴＣＴＴＡＧＣＡＴＣＴＴＣＡＧＴＧ
３′）［２６］，引物由上海生工生物工程技术有限公司
合成。ＰＣＲ扩增反应总体积为５０μＬ：１０×ＰＣＲ
Ｂｕｆｆｅｒ５μＬ，５Ｕ·μＬ－１ＴａｑＤＮＡ聚合酶０．４μＬ，
０．２５ｍｍｏｌ·Ｌ－１ｄＮＴＰ４μＬ，１０μｍｏｌ·Ｌ－１上下
游引物各２μＬ，ＤＮＡ模板１．５μＬ，加超纯水至总
体积５０μＬ。ＰＣＲ扩增程序为：９４℃预变性 ４
ｍｉｎ；９４℃４０ｓ，５５℃５０ｓ，７２℃６０ｓ，３５个循环；
７２℃延伸１０ｍｉｎ，４℃保存。

ＰＣＲ产物经琼脂糖凝胶电泳检测和纯化后，
送至上海生工生物工程技术有限公司进行正反

双向测序。

１．４　数据处理和分析
采用ＢｉｏＥｄｉｔ７．０软件读取Ｄｌｏｏｐ序列，并对

序列进行编辑和拼接，利用 ＣｌｕｓｔａｌＸ１．８３软件对
Ｄｌｏｏｐ序列进行比对和排序；采用Ｍｅｇａ７．０软件

统计序列碱基组成和变异位点，并基于Ｋｉｍｕｒａ双
参数模型计算群体间的遗传距离，采用邻接法

（ｎｅｉｇｈｂｏｕｒｊｏｉｎｉｎｇｍｅｔｈｏｄ，ＮＪ）构建单倍型系统
进化树，经１０００次重复抽样检测其置信度；采用
ＤｎａＳＰ５．１软件确定序列的单倍型、单倍型多样
性、核苷酸多样性及平均核苷酸差异数等参数；

应用 Ａｒｌｅｑｉｎ３．５软件进行分子方差分析
（ＡＭＯＶＡ），评估群体间的遗传变异情况，利用遗
传分化指数Ｆｓｔ来评价两两群体间的遗传差异，通
过１０００次重抽样来检查两两群体间的 Ｆｓｔ显著
性。进行Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ和Ｆｕ’ｓＦｓ中性检验和错配
分析，推测种群的历史动态。利用 Ｎｅｔｗｏｒｋ５．０
软件构建单倍型最小网络图，分析单倍型间的进

化关系。

２　结果与分析
２．１　湖鲚 Ｄｌｏｏｐ序列变异和群体遗传多样性

本研究共获得 ２１４条湖鲚的线粒体 Ｄｌｏｏｐ
全序列，长度为１２１４ｂｐ至１３２８ｂｐ。２１４条序
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列共发现１０３个变异位点，其中简约信息位点５６
个，单一信息位点４７个，存在５处插入／缺失序
列。转换位点１３个，颠换位点４个，转换／颠换比
为３．５。６个群体的控制区序列的碱基组成相
似，Ａ、Ｃ、Ｔ和 Ｇ的平均含量分别为 ３３．３％、
１９．１％、３３．４％和 １４．３％，碱基 Ａ＋Ｔ的含量
（６６．６％）远大于Ｇ＋Ｃ的含量（３３．４％），体现出
明显的 ＡＴ碱基偏好性和典型的反 Ｇ偏倚，吻合
大多数脊椎动物线粒体ＤＮＡ碱基组成特征［２７］。

６个湖鲚群体２１４尾样本共检出９２种单倍
型（Ｈ１～Ｈ９２），其中太湖群体有２０种单倍型，蟢
湖群体有２１种单倍型，高邮湖群体有１８种单倍
型，白马湖群体有２４种单倍型，洪泽湖群体有１７
种单倍型，骆马湖有１６种单倍型（表１）。Ｈ１是
６个群体的共享单倍型，Ｈ５是洪泽湖和高邮湖群
体的共享单倍型，Ｈ３５和Ｈ４２是白马湖和骆马湖
群体的共享单倍型，Ｈ３７和 Ｈ５１是高邮湖和洪泽
湖群体的共享单倍型，Ｈ３９是白马湖、洪泽湖和
骆马湖群体的共享单倍型，Ｈ４５是高邮湖、白马
湖、洪泽湖和骆马湖群体的共享单倍型，Ｈ４８是
高邮湖、白马湖和洪泽湖群体的共享单倍型，Ｈ５４
和Ｈ８７是高邮湖和蟢湖群体的共享单倍型，Ｈ６２
是白马湖和洪泽湖群体的共享单倍型，Ｈ６３是洪
泽湖和骆马湖群体的共享单倍型，Ｈ８８是高邮
湖、洪泽湖和骆马湖群体的共享单倍型，Ｈ９１是
高邮湖和白马湖群体的共享单倍型，其他单倍型

都是群体的独有单倍型。

６个群体的单倍型多样性为０．７２６～０．９５１，
核苷酸多样性为０．００５５２～０．０１０３６，６个群体整
体的单倍型多样性和核苷酸多样性分别为０．８５７

和０．００７２９（表１）。可以看出，湖鲚群体具有丰
富的遗传多样性，且湖鲚多样性呈现出高单倍型

多样性和低核苷酸多样性特点。

２．２　湖鲚群体遗传结构
６个群体间的遗传距离在 ０．００５４５至

０．０１１７４之间变化，其中太湖与蟢湖群体间的遗
传距离最大，高邮湖与洪泽湖群体间的遗传距离

最小（表２）。６个群体间的遗传分化系数 Ｆｓｔ值
在－０．０２２０５至０．１９２２１之间，其中长江流域的
太湖和蟢湖群体间的Ｆｓｔ值最大，而淮河流域的４
个群体间 Ｆｓｔ值较小（－０．０２２０５～０．０４３９１）。
统计检验结果显示，蟢湖群体与其他５个群体间
有极显著的遗传分化（Ｐ＜０．００１），其他５个群体
间没有显著的遗传差异（Ｐ＞０．０５）（表２）。

分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）结果显示，群体间
分子变异占比为６．２０％，群体内分子变异占比为
９３．８０％，说明分子变异主要发生在群体内。群
体总的遗传分化系数Ｆｓｔ值为０．０６１９９，且统计检
验具有极显著性差异，说明群体间出现了显著遗

传差异（表３）。将６个群体按水系划分为长江
流域组（太湖和蟢湖群体）和淮河流域组（高邮

湖、白马湖、洪泽湖和骆马湖群体），对２组群进
行分子方差分析，结果显示，组间分子变异占比

为１．７６％，组内群体间分子变异占比为５．２８％，
群体内分子变异占比为９２．９６％。组间的遗传分
化系数值Ｆｃｔ为０．０１７５６，统计检验结果无显著性
差异；组内群体间的遗传分化系数值 Ｆｓｃ值为
０．０５７３６，群体内的 Ｆｓｔ值为０．０７０３８，且统计检
验均具有极显著性差异，表明组内群体间及群体

内出现显著遗传分化（表３）。

表２　湖鲚群体间遗传距离（对角线下）及遗传分化系数（对角线上）
Ｔａｂ．２　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔｉａｎｃｅｓ（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄＦｓｔ（ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ａｍｏｎｇＣ．ｎａｓｕｓｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
太湖（ＴＨ）
ＴａｉＬａｋｅ

蟢湖（ＧＨ）
ＧｅＬａｋｅ

高邮湖（ＧＹＨ）
ＧａｏｙｏｕＬａｋｅ

白马湖（ＢＭＨ）
ＢａｉｍａＬａｋｅ

洪泽湖（ＨＺＨ）
ＨｏｎｇｚｅＬａｋｅ

骆马湖（ＬＭＨ）
ＬｕｏｍａＬａｋｅ

太湖（ＴＨ）ＴａｉＬａｋｅ — ０．１９２２１ ０．０１２７１ ０．０４４６６ ０．０１２１６ ０．０１３０２
蟢湖（ＧＨ）ＧｅＬａｋｅ ０．０１１７４ — ０．１６６９４ ０．１１２５２ ０．１７７７３ ０．１３５４８

高邮湖（ＧＹＨ）ＧａｏｙｏｕＬａｋｅ ０．００６３５ ０．０１０５１ — ０．０３８４０ －０．０２２０５ －０．０１４３９
白马湖（ＢＭＨ）ＢａｉｍａＬａｋｅ ０．００６７５ ０．０１０８７ ０．００５９６ — ０．０４３９１ ０．００６８４
洪泽湖（ＨＺＨ）ＨｏｎｇｚｅＬａｋｅ ０．００６３６ ０．０１０４５ ０．００５４５ ０．００５９３ — －０．０１３１８
骆马湖（ＬＭＨ）ＬｕｏｍａＬａｋｅ ０．００６５９ ０．０１０５７ ０．００５７１ ０．００６１８ ０．００５６９ —

注：表示Ｐ＜０．０１
Ｎｏｔｅ： ｉｎｄｉｃａｔｅｓＰ＜０．０１
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表３　湖鲚群体的分子方差分析结果
Ｔａｂ．３　Ｒｅｓｕｌｔｓｏｆａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅ（ＡＭＯＶＡ）ｏｆＣ．ｎａｓｕｓｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ
自由度

ｄｆ
方差总和

Ｓｕｍｏｆｓｑｕａｒｅｓ

变异组分

Ｖａｒｉａｎｃｅ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

变异贡献率

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ

遗传分化指数

Ｆｉｘａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ

ＡＭＯＶＡ
（未分组）

Ｕｎｇｒｏｕｐｅｄ

群体间 Ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ５ ３８０．９０６ １．５０２９２Ｖａ ６．２０ Ｆｓｔ＝０．０６１９９

群体内 Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ２０８ ４７３０．３３７ ２２．７４２００Ｖｂ ９３．８０

ＡＭＯＶＡ
（按流域分组）

Ｇｒｏｕｐｂｙａｒｅａ

组间 Ａｍｏｎｇｇｒｏｕｐｓ １ １０２．５７１ ０．４２９５４Ｖａ １．７６ Ｆｃｔ＝０．０１７５６

组内群体间

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｉｎｇｒｏｕｐｓ ４ ２７８．３３５ １．２９２１７Ｖｂ ５．２８ Ｆｓｃ＝０．０５７３６

群体内 Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ２０８ ４７３０．３３７ ２２．７４２００Ｖｃ ９２．９６ Ｆｓｔ＝０．０７０３８

注：表示Ｐ＜０．０１。Ｖａ：组间变异组分；Ｖｂ：群体间变异组分；Ｖｃ：群体内变异组分
Ｎｏｔｅ： ｉｎｄｉｃａｔｅｓＰ＜０．０１．Ｖａ：ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓａｍｏｎｇｇｒｏｕｐｓ；Ｖｂ：ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ；Ｖｃ：ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ
ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

２．３　湖鲚单倍型系统树和网络进化图
以邻接法构建单倍型系统发育树（图２），结

果显示，６个湖鲚群体可以划分为２个较大的谱
系，其中谱系１由单倍型Ｈ１至Ｈ７４组成，谱系支
持率小于５０％；谱系２由单倍型 Ｈ７５至 Ｈ９２组
成，谱系支持率为７６％。可以看出，同一群体的
单倍型没有聚集为单系，而是分散在两个谱系

中，说明还没有出现群体的谱系分化。

以中接法构建了湖鲚各单倍型进化网络图

（图３），整个网络图呈非典型的星状结构，单倍型
Ｈ１是６个群体的共享单倍型，也是数量最多的单
倍型，位于网络进化图的中心，推测可能为群体

的祖先单倍型。该单倍型关系图支持系统发育

树结果，单倍型形成了２个进化分支，各单倍型
相互散布在２分支中，未形成明显的系统地理格
局。

２．４　湖鲚群体的历史动态
对６个湖鲚群体进行Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ和Ｆｕ’ｓＦｓ

中性检验，并估算群体的扩张时间（表４）。结果
显示，蟢湖群体的 Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ和 Ｆｕ’ｓＦｓ检验均
为负值，但并未达到显著水平（Ｐ＞０．０５）；其他群
体的Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ和 Ｆｕ’ｓＦｓ检验均为负值，但
Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ检验未达到显著水平（Ｐ＞０．０５），
Ｆｕ’ｓＦｓ检验达到显著水平（Ｐ＜０．０５）；将６个群
体作为一个整体进行分析，结果表明 Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ
和Ｆｕ’ｓＦｓ检验均为负值，并达到显著水平（Ｐ＜
０．０５）。上述结果表明，太湖、高邮湖、白马湖、洪
泽湖和骆马湖群体及湖鲚整体经历了种群扩张。

根据群体的扩张参数 Ｔａｕ，以线粒体控制区的变
异速率每百万年变异１５％ ～２０％推算［２８］，可估

算出湖鲚群体扩张时间 Ｔ发生在０．０８９～０．１６０

百万年前的更新世晚期。

３　讨论
３．１　湖鲚群体遗传多样性

遗传多样性是生物多样性的核心，是物种适

应复杂环境、维持生存与进化的重要基础。研究

物种的遗传多样性水平、形成机制及分布格局，

可以揭示物种的进化历程，准确评价种群的生

存、扩张及环境适应能力。在众多的分子标记

中，线粒体ＤＮＡ具有诸多优势，是种群遗传研究
的首选分子标记［２９］，而单倍型多样性（ｈ）和核酸
多样性（π）是衡量某一物种遗传多样性的２个常
用指标［３０］。

本研究应用 ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区序列对江苏省
６个湖泊湖鲚群体遗传多样性进行分析，结果表
明，６个湖鲚群体的单倍型多样性为 ０．７２６～
０．９５１，核苷酸多样性为０．００５５２～０．０１０３６，６
个群体总的单倍型多样性和核苷酸多样性分别

为０．８５７和０．００７２９，且核苷酸多样性与平均核
苷酸差异数变化趋势一致。有文献［２４］报道４个
湖泊（太湖、巢湖、鄱阳湖和洞庭湖）湖鲚群体的

单倍型多样性为０．９９３～１．０００，核苷酸多样性为
０．００６２～０．０１１５，本研究结果与其相一致，说明
湖鲚群体的遗传多样性比较丰富，对环境的适应

能力及进化潜力较大。另外，湖鲚游泳迅速，拓

殖能力强，且具有性成熟早、繁殖率高、食性广等

优势，以致其野生资源量急剧增加，形成了数量

庞大的群体，成为湖泊鱼类群落中的优势种群，

并对渔业资源及生态环境产生了重要影

响［１１－１５］。依据 ＧＲＡＮＴ和 ＢＯＷＥＮ［２８］提出的海
洋鱼类４种遗传多样性模式来划分，湖鲚群体属
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图２　基于Ｄｌｏｏｐ序列构建的湖鲚单倍型系统树
Ｆｉｇ．２　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆＣ．ｎａｓｕｓｔａｉｈｕｅｎｓｉｓ

ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｂａｓｅｄｏｎＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

于第二种类型（高ｈ低 π），说明湖鲚群体易受环
境变化的影响，经历过快速的扩张期，种群数量

大幅增多，碱基的突变导致单倍型种类数量和单

倍型多样性的增加，而核苷酸多样性没有获得足

够的时间积累，这与文献报道的其他地理群体的

研究结果一致［２３－２５，３１］。Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ［３２］和Ｆｕ’ｓ
Ｆｓ
［３３］中性检验结果也证明了湖鲚经历了种群扩

张，扩张大约发生在０．０８９～０．１６０百万年前。湖
鲚是一种小型鱼类，生命周期短，性成熟早，属于

典型的ｒ策略生物［１２，１８－１９］，这种生活史特征对群

体数量快速增加、高单倍型多样性的形成具有明

显的促进作用。

３．２　湖鲚群体遗传结构
遗传分化系数 Ｆｓｔ是衡量群体间遗传分化程

度的重要参数，Ｆｓｔ值越大则表示遗传分化程度越
大。ＦＲＥＥＬＡＮＤ［３４］提出，以 Ｆｓｔ值分别是 ０．０５、
０．１５和０．２５为临界值指示遗传分化程度。本研
究中，群体间的 Ｆｓｔ值统计结果表明，蟢湖群体与
其他群体间的 Ｆｓｔ值均大于０．１５，且统计检验具
有极显著性差异。除蟢湖群体外，其他５个群体
间Ｆｓｔ值为－０．０２２０５至０．０４４６６，且统计检验没
有显著性差异。可以得出，蟢湖群体与其他群体

间具有显著遗传分化，而其他群体间无遗传分

化。湖鲚群体总的Ｆｓｔ值为０．０６１９９，且具有极显
著性差异，也说明部分群体间出现显著遗传差

异。从单倍型系统进化树和网络进化图来看，较

多的蟢湖群体独享单倍型形成了置信度较高的

进化谱系，支持了湖鲚群体的遗传结构。

一般来说，鱼类的遗传分化格局与其分布的

水系格局及地理距离密切相关［３５－３６］，并受到多

种因素的影响，比如鱼类生活史、环境因素及进

化历史等［２４，３１，３７－３８］。本研究结果显示，淮河水系

的４个湖鲚群体没有出现显著性遗传差异，而长
江水系的蟢湖和太湖群体出现极显著的遗传分

化；太湖群体与淮河水系的４个群体没有形成显
著性遗传分化，而蟢湖群体与淮河水系的４个群
体形成显著的遗传差异。ＭＡ等［３１］基于线粒体

Ｄｌｏｏｐ区序列对我国４个水系的１０个湖鲚群体
的遗传结构进行分析，发现１０个群体之间存在
遗传差异，基因交流受到限制，水文地理隔离是

导致种群遗传分化的主要因素。湖鲚喜集群，且

游泳迅速，具有较强的种群扩散能力，有利于群

体间的基因交流［１２］。另外，水系连通是鱼类扩散

和基因交流的重要途径［３９］。历史上，太湖与淮河

水系的高邮湖、洪泽湖和骆马湖等湖泊通过京杭

大运河流通；近年来，通过京杭大运河实施南水北
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图３　湖鲚单倍型网络图
Ｆｉｇ．３　ＰａｒｓｉｍｏｎｙｎｅｔｗｏｒｋｏｆＣ．ｎａｓｕｓｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

表４　基于Ｄｌｏｏｐ序列的湖鲚群体中性检验及扩张时间估算
Ｔａｂ．４　ＳｔａｔｉｓｔｉｃａｌｔｅｓｔｓｆｏｒｎｅｕｔｒａｌｉｔｙａｎｄｔｉｍｅｏｆｅｘｐａｎｓｉｏｎｏｆＣ．ｎａｓｕｓｔａｉｈｕｅｎｓｉｓｂａｓｅｄｏｎＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

群体Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
中性检验Ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙｔｅｓｔ

Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ Ｆｕ’ｓＦｓ

群体扩张参数

Ｔａｕ

群体扩张时间

Ｔ（Ｍｙａ）
太湖（ＴＨ）ＴａｉＬａｋｅ －０．１６７５１ －１．２６６２６
蟢湖（ＧＨ）ＧｅＬａｋｅ －１．５３９５０ －２．１３０８８ ５２．４ ０．１２～０．１６

高邮湖（ＧＹＨ）ＧａｏｙｏｕＬａｋｅ －１．４３９５５ －１．６６７９９ ４８．４ ０．１１～０．１４
白马湖（ＢＭＨ）ＢａｉｍａＬａｋｅ －１．４４７２６ －１．９７１１３ ４０．７ ０．０８９～０．１２
洪泽湖（ＨＺＨ）ＨｏｎｇｚｅＬａｋｅ －１．４０２８１ －２．０９３０３ ５５．５ ０．１２～０．１６
骆马湖（ＬＭＨ）ＬｕｏｍａＬａｋｅ －１．４４２３３ －１．６３９５７ ８８．１ ０．１３～０．１７

总体 Ｔｏｔａｌ －１．７４３００ －４．０６９９８ ４５．１ ０．１０～０．１４

注：表示Ｐ＜０．０５

Ｎｏｔｅ： ｉｎｄｉｃａｔｅｓＰ＜０．０５

调及引江济太等水利措施，均有利于湖泊间湖鲚

种群扩散，消除群体间遗传差异［３９］。蟢湖虽与太

湖同属长江水系，距离较近，但可能受堤坝涵闸

的阻碍及生态环境差异而形成地理隔离。另外，

从群体历史动态来看，除蟢湖外的其他５个群体
受环境影响较大，经历了显著的种群扩张过程，

扩张时间约为０．１６０至０．０８９百万年前，这一时
期处于更新世晚期，全球气候变化剧烈，历经第

四纪冰期和间冰期气候的交替变化，对鱼类生物

多样性及分布格局具有重要影响［８，３５－３７］。蟢湖

群体受环境影响较小，种群较为稳定，没有经历

显著的种群扩张，蟢湖群体的部分个体躲过了不

利环境的干扰，经历了长时间相对的稳定进化，

与其他群体形成了遗传分化。

３．３　湖鲚资源的管理和利用
作为一种小型鱼类，湖鲚已成为江苏省淡水

湖泊鱼类群落中的优势种群，是渔业生产的重要

捕捞对象，同时也面临资源过度开发利用、种群

组成趋于低龄化等问题。本研究结果显示，江苏

省６个湖鲚群体的遗传多样性较为丰富，具有高
单倍型多态性和低核苷酸多态性的特点。６个群
体中，蟢湖群体的遗传多样性水平最高，拥有的

独享单倍型最多，且与其他５个群体间有极显著
的遗传分化，因此，应将蟢湖群体单独作为一个

进化显著单元进行管理，可建立蟢湖湖鲚水产种

质资源保护区，保护特有的湖鲚遗传资源；其他５
个群体作为一个整体进行管理和利用，对其中高

邮湖和洪泽湖等遗传多样性较低的群体，应进行

重点保护。一方面，需要严格控制湖泊渔业资源

的捕捞强度，禁止对湖鲚资源过度开发利用，可

通过延长禁渔期、增大渔具网目尺寸及提高开捕

年龄来优化湖鲚种群年龄组成。另一方面，可通

过适量增殖放流肉 食 性 的 翘 嘴
$

（Ｃｕｌｔｅｒ
ａｌｂｕｒｎｕｓ）、鳜（Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉ）等鱼类，调控湖鲚
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种群数量，改善湖泊鱼类群落结构，避免鱼类群

落结构小型化，促进湖泊渔业资源可持续健康发

展。
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ｃｈａｎｇｅｓｏｆｉｔｓｃａｔｃｈｅｓｉｎ ＬａｋｅＣｈａｏｈｕ［Ｊ］．
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（３）：２２４－２３１．

［２３］　杨金权，胡雪莲，唐文乔．长江及其南部邻近水
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［３６］　李大命，唐晟凯，刘燕山，等．基于线粒体ＣＯＩ基
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