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利用 SRAP 标记分析 3 个团头鲂群体的遗传多样性 *
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摘要 采用SRAP(sequence-relatedamplifiedpolymorphism)分子标记,对长江中下游地区淤泥湖、梁子湖、

鄱阳湖的3个团头鲂自然群体的遗传多样性进行了分析。从88对引物组合中筛选出13对条带清晰、多态性丰

富的引物组合,每对引物组合检测到的位点数为8~21个,在3个团头鲂群体中共检测到172个位点。鄱阳湖

群体的多态位点百分率(58.14%)、Nei’s基因多样性(0.1849)和Shannon’s信息指数(0.2799)最高,梁子湖群

体的多态位点百分率(51.16%)、Nei’s基因多样性(0.1524)和Shannon’s信息指数(0.2347)次之,淤泥湖群体

的多态位点百分率(29.07%)、Nei’s基因多样性(0.0904)和Shannon’s信息指数(0.1371)最低。3个团头鲂

群体中,鄱阳湖群体遗传多样性最高,淤泥湖群体最低。3个群体间的 Nei’s无偏遗传距离为0.0866~
0.2207,遗传相似度为0.8020~0.9170;鄱阳湖和淤泥湖群体间遗传距离最大(0.2207),亲缘关系较远,鄱阳

湖和梁子湖群体间遗传距离最小(0.0866),亲缘关系较近。
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  团头鲂(Megalobramaamblycephala)是我国

重要的淡水经济鱼类,主要分布于长江中游及其附

属湖泊,以淤泥湖、梁子湖、鄱阳湖的产量最大。团

头鲂食性广、生长快、易捕捞、品质好,已成为我国广

泛引种的优良草食性养殖鱼类。近年来由于环境变

化、原产地过度捕捞、长期近亲繁殖等原因,团头鲂

人工养殖群体出现生长减缓、病害发生率增高等退

化现象,天然水域和原良种场的团头鲂种质资源面

临衰退和混杂的威胁。因此,掌握原产地团头鲂的

遗传多样性和遗传结构现状,对保护及合理利用其

优良种质资源具有十分重要的意义。
国内已采用形态判别和同工酶分析[1]、RAPD

标记[2-4]、mtDNA 序列和 RFLP分析[5-7]、SSR 标

记[8-9]等对团头鲂自然和选育群体的遗传多样性或

遗传变异进行了研究。相关序列扩增多态性(se-
quence-relatedamplifiedpolymorphism,SRAP)是
一种新型的旨在扩增开放阅读框(ORFs)的分子标

记技术[10],具有多态性丰富、快速稳定、成本低、适

用性广等特点[11],已广泛应用于植物的品种鉴定和

遗传多 样 性 分 析[12-13]、遗 传 图 谱 构 建 和 基 因 定

位[10,14-16]等研究。近年来,SRAP标记也逐步应用

于紫菜分子鉴定[17],鱼、虾种质和遗传分析[18-21],鱼
类雌雄鉴别[22]和贝类育种[23]等方面,还未见SRAP
应用于团头鲂相关领域的报道。笔者采用SRAP
标记比较了鄱阳湖、梁子湖、淤泥湖3个团头鲂自然

群体的遗传多样性,旨在为团头鲂种质资源保护和

良种选育提供遗传学依据。

1 材料与方法

1.1 样本采集

2009年1月从长江中游团头鲂原产地采集3
个团头鲂自然群体样本共143尾,其中湖北省梁子

湖47尾,湖北省淤泥湖国家级水产种质资源保护区

48尾,江西省鄱阳湖48尾。所有样本活体运回实

验室暂养,每尾鱼取少许鳍条用95%乙醇固定,

-20℃保存。
1.2 基因组 DNA 提取和 SRAP-PCR 扩增

采用常规苯酚-氯仿抽提法从鳍条组织中提取
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基因组DNA[24]。
根据已发表SRAP通用引物[10],由上海生工生

物技术有限公司合成8个正向、11个反向引物

(表1),正向与反向引物随机配对构成88个不同引

物组合用于PCR扩增,筛选出带型清晰、稳定、多态

性较好的引物组合用于试验。
表1 用于团头鲂遗传多样性分析的SRAP引物序列

Table1 PrimersequencesofSRAPusedforgeneticdiversityanalysisofMegalobramaamblycephala

引物Primer 正向引物序列Forwardprimersequence(5′-3′) 引物Primer 反向引物序列 Reverseprimersequence(5′-3′)
me1 TGAGTCCAAACCGGATA em1 GACTGCGTACGAATTAAT
me2 GAGTCCAAACCGGAGC em2 GACTGCGTACGAATTTGC
me3 TGAGTCCAAACCGGAAT em3 GACTGCGTACGAATTGAC
me4 TGAGTCCAAACCGGACC em4 GACTGCGTACGAATTTGA
me5 TGAGTCCAAACCGGAAG em5 GACTGCGTACGAATTAAC
me6 TGAGTCCAAACCGGTAA em6 GACTGCGTACGAATTGCA
me7 TGAGTCCAAACCGGTCC em7 GACTGCGTACGAATTCAA
me8 TGAGTCCAAACCGGTGC em8 GACTGCGTACGAATTCTC

em9 GACTGCGTACGAATTCGA
em10 GACTGCGTACGAATTCAG
em11 GACTGCGTACGAATTCCA

  SRAP-PCR反应体系总体积15μL,包括10×
Buffer1.5μL,2.0mmol/LMg2+,0.25mmol/L
dNTPs,每个引物0.5μmol/L,TaqDNA 聚合酶

0.6U,基因组DNA约20ng。PCR反应在PTC-
200型热循环仪上进行,热循环参数为:94℃预变性

5min;前5个循环参数为94℃变性1min,35℃退

火1min,72℃延伸1min;后35个循环参数为

94℃变性1min,50℃退火1min,72℃延伸1min;
最后72℃延伸10min。PCR扩增产物用6%非变

性聚丙烯酰胺凝胶电泳分离,银染后,Bio-Rad凝胶

成像系统照相。
1.3 数据分析

根据SRAP扩增电泳图谱,将每1条带视为1
个位点,参照100bpDNA marker,对 每 个 样 品

SRAP扩增带的有无进行统计,有带记为1,无带记

为0,将电泳图谱转换成数字矩 阵。采 用 POP-
GENE1.32[25]计算群体的Shannon’s信息指数

(I)、Nei’s基因多样性(h),统计不同引物组合对不

同群体的扩增位点数、多态位点数(N)和多态位点

百分率(P),计算Nei’s无偏遗传距离(D)和遗传相

似度(S),并根据遗传距离用 MEGA4.0[26]构建3
个群体的UPGMA聚类图。

2 结果与分析

2.1 SRAP 引物筛选及扩增图谱

利用团头鲂3个群体的DNA对88个SRAP
引物组合进行筛选,其中13个引物组合(me1/em3,

me1/em4,me1/em6,me1/em7,me4/em1,me4/

em2,me4/em8,me5/em1,me5/em2,me5/em4,

me5/em7,me8/em8,me8/em9)能得到稳定、可重

复、多态性好的扩增图谱。图1~图3分别为引物

组合 me5/em7对梁子湖、鄱阳湖、淤泥湖团头鲂部

分个体的扩增电泳图。

1~24:个体编号Individualnumber;M:100bpDNAmarker.

图1 引物组合me5/em7对梁子湖团头鲂部分个体的SRAP扩增图谱

Fig.1 ElectropherogramofSRAP-amplifiedproductionforsomeindividualsofM.amblycephala

populationintheLiangziLakeusingprimercombinationme5/em7
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1~24:个体编号Individualnumber;M:100bpDNAmarker.

图2 引物组合me5/em7对鄱阳湖团头鲂部分个体的SRAP扩增图谱

Fig.2 ElectropherogramofSRAP-amplifiedproductionforsomeindividualsofM.amblycephala

populationinthePoyangLakeusingprimercombinationme5/em7

1~24:个体编号Individualnumber;M:100bpDNAmarker.

图3 引物组合me5/em7对淤泥湖团头鲂部分个体的SRAP扩增图谱

Fig.3 ElectropherogramofSRAP-amplifiedproductionforsomeindividualsofM.amblycephala

populationintheYuniLakeusingprimercombinationme5/em7

  不同引物组合扩增的多态位点数明显不同,每
个引物组合检测到的位点数为8~21个,平均每个

引物组合检测到约13个位点,位点片段大小范围为

60~1124bp。
2.2 群体遗传多样性

13个引物组合在团头鲂3个群体中共检测到

172个位点,其中132个为多态位点,占76.74%。
从表2可见,鄱阳湖群体的多态位点数(N)和多态

位点百分率(P)最高,分别为100和58.14%,其次

为梁子湖群体(88和51.16%),淤泥湖群体(50和

29.07%)最低。

3个群体的Nei’s基因多样性(h)在0.0904~
0.1849之间,Shannon’s信息指数(I)在0.1371~
0.2799之间,其中鄱阳湖群体最高,淤泥湖群体最

低。鄱阳湖群体4个遗传多态性参数的数值均达到

淤泥湖群体的2倍。
表2 团头鲂3个群体SRAP扩增位点多态性和遗传多样性参数

Table2 PolymorphismofSRAPamplifiedlociandgeneticdiversityparametersforthreepopulationsofM.amblycephala

参数

Parameter
群体Population

梁子湖LiangziLake 鄱阳湖PoyangLake 淤泥湖 YuniLake
多态位点数(N)Numberofpolymorphicloci 88 100 50
多态位点百分率(P)Percentofpolymorphicloci/% 51.16 58.14 29.07
Nei’s基因多样性(h)Nei’sgenediversity 0.1524±0.1826 0.1849±0.1953 0.0904±0.1656
Shannon’s信息指数(I)Shannon’sinformationindex 0.2347±0.2652 0.2799±0.2795 0.1371±0.2404

2.3 群体遗传距离和遗传相似度

依据Nei的方法由各位点等位基因频率计算团

头鲂3个群体间的Nei’s无偏遗传距离(D)和遗传

相似度(S),结果见表3。鄱阳湖和淤泥湖群体

间的遗传距离 最 大(0.2207),遗 传 相 似 度 最 小

(0.8020);鄱阳湖和梁子湖群体间的遗传距离最小
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(0.0866),遗传相似度最大(0.9170)。UPGMA
聚类图显示,鄱阳湖和梁子湖2个群体聚为一支,淤
泥湖群体聚为单独的一支(图4)。

表3 团头鲂群体间的Nei’s无偏遗传距离D
(对角线下方)和遗传相似度S(对角线上方)

Table3 Nei’sunbiasedgeneticdistance(belowdiagonal)andgenetic

similarity(abovediagonal)amongpopulationsofM.amblycephala

群体Population 梁子湖LZ 鄱阳湖PY 淤泥湖 YN
梁子湖

LiangziLake(LZ)
— 0.9170 0.8306

鄱阳湖

PoyangLake(PY)
0.0866 — 0.8020

淤泥湖

YuniLake(YN)
0.1856 0.2207 —

图4 基于Nei’s无偏遗传距离构建的团头鲂

3个群体的UPGMA聚类图

Fig.4 UPGMAdendrogrambasedonNei’sunbiasedgenetic

distancesofthreepopulationsofM.amblycephala

3 讨 论

杂合度又称基因多样度,反映群体在数个基因

座位上的遗传变异,是度量群体遗传变异大小的一

个重要参数。Nei’s基因多样性(h)是种群遗传学

领域中最常用的基因多样度指标之一。根据本研究

结果,鄱阳湖团头鲂群体杂合度最高,遗传多样性最

丰富,梁子湖群体其次,淤泥湖群体最低。Shan-
non’s信息指数(I)也能反映群体遗传多样性,该参

数同样以鄱阳湖群体最高,淤泥湖群体最低。
李思发等[1]对1986-1987年采集的4个团头

鲂种群进行了形态比较和同工酶分析,其中淤泥湖

种群的平均杂合度(0.0816)略低于牛山湖(梁子湖

的子湖)种群(0.0851)。RAPD分析也显示淤泥湖

群体内的遗传相似度(0.9617)略高于梁子湖群体

(0.9589)[2]。因此,在20世纪80年代至21世纪

初,淤泥湖和梁子湖团头鲂自然群体的遗传多样性

水平相近,淤泥湖群体略低。近年李弘华[5]通过

mtDNA控制区序列分析,认为梁子湖、淤泥湖、鄱
阳湖团头鲂群体的遗传多样性处于较低水平,其中

淤泥湖群体的单倍型多样性和核苷酸多样性仅为梁

子湖、鄱阳湖群体的1/2左右,遗传多样性大小次序

为梁子湖>鄱阳湖>淤泥湖。SRAP分析结果表

明,淤泥湖团头鲂群体遗传多样性最低,其4个遗传

多态性参数明显小于鄱阳湖、梁子湖群体且数值仅

为鄱阳湖群体的1/2,这与上述 mtDNA控制区序

列分析结果吻合。同时,遗传多样性最高的鄱阳湖

团头鲂群体,其Nei’s基因多样性、Shannon’s信息

指数大小仅接近于草鱼养殖群体的遗传参数[20],说
明团头鲂3个群体遗传多样性处于较低水平。综合

比较上述结果可以看出,目前淤泥湖团头鲂群体的

遗传多样性呈明显下降趋势,从21世纪初叶前与梁

子湖群体相近的水平[1-2]下降到仅及后者的50%~
57%。究其原因,不能排除近10年来团头鲂的人工

繁殖、人工放流、过度捕捞等因素对淤泥湖团头鲂种

质资源的干扰和破坏作用,从而导致其遗传多样性

下降,这有待进一步研究。本研究中鄱阳湖团头鲂

群体遗传多样性最高,说明鄱阳湖群体种质资源受

到人类活动的影响较小并处于较好的状态。
微卫星DNA分析[8]显示,不同倍性团头鲂群

体的Nei’s基因多样性和Shannon’s信息指数变化

范围与 本 试 验 SRAP 标 记 研 究 结 果 相 近,说 明

SRAP标记的扩增效率和多态性水平较高,适用于

团头鲂的遗传变异分析。人工选育团头鲂“浦江1
号”群 体 的 Nei’s 基 因 多 样 性 (0.0315)和

Shannon’s信息指数(0.0562)明显低于本研究中淤

泥湖群体相应遗传参数大小,也在一定程度上说明

人工选育群体的遗传多样性有所下降。

SRAP分析结果表明,团头鲂3个群体中鄱阳

湖与梁子湖群体间的遗传距离最小,亲缘关系最近,
它们与淤泥湖群体之间遗传距离较大,亲缘关系较

远,鄱阳湖与淤泥湖群体间的亲缘关系最远。这与

mtDNA控制区序列分析得出的梁子湖与鄱阳湖团

头鲂群体之间遗传距离最近、遗传分化不明显,与淤

泥湖群体之间遗传距离较大、存在明显遗传分化的

结果相一致[5]。虽然不同湖泊团头鲂群体间存在一

定的形态差异[1],但21世纪初叶以前淤泥湖、梁子

湖群体间的Nei’s遗传距离很小(0~0.0459)[1-2],
提示当时两者遗传分化较小。淤泥湖、梁子湖和鄱

阳湖都曾经是通长江的湖泊,由于淤泥湖与梁子湖、
鄱阳湖距离较远,并较早与长江隔离,阻碍了淤泥湖

团头鲂群体与另外2个群体间的基因交流,从而产

生一定的遗传分化。近年来淤泥湖与梁子湖群体之

间的遗传分化明显加大,除了多年的遗传漂变原因,
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也有可能与团头鲂人工放流和过度捕捞带来的遗传

瓶颈有关。梁子湖和鄱阳湖距离较近,且梁子湖经

由通江闸口与长江相通,2个湖泊团头鲂群体间还

存在一定的基因交流,因而这2个群体的亲缘关系

较近。
淤泥湖、梁子湖和鄱阳湖是我国重要的团头鲂

种质资源库,尽管我国先后在3个湖泊建立了团头

鲂原种场和保护区,但由于资金投入和对团头鲂种

质资源连续监测比较缺乏,在种质资源管理和保育

等方面还存在一些问题。据报道,十几年前,淤泥湖

团头鲂种质优良,生长速度比梁子湖、鄱阳湖个体平

均快10%以上[27]。而1999年的池塘养殖对比试验

显示,鄱阳湖团头鲂的生长速度快于淤泥湖和梁子

湖个体[28]。这说明淤泥湖、梁子湖团头鲂已经出现

生长速度下降等种质退化现象,人工放流和过度捕

捞等对其种质资源的影响已不容忽视。因此,应加

强鄱阳湖、淤泥湖、梁子湖团头鲂种质资源的保护力

度,重视种质资源检测和保育工作。同时,在团头鲂

人工繁殖和良种选育过程中必须首先明确团头鲂的

遗传结构,加大不同地区亲本间的基因交流,扩大选

育的范围。
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GeneticDiversityofThreePopulationsofBluntSnoutBream
(Megalobramaamblycephala)AnalyzedbySRAPMarkers

RANWei ZHANGGui-rong WANGWei-min WEIKai-jian ZHOULing-ling
CollegeofFisheries/KeyLabotaryofAgriculturalAnimalGenetics,BreedingandReproduction,

MinistryofEducation/KeyLaboratoryofFreshwaterBiodiversityConservationandUtilization,

MinistryofAgriculture,HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan430070,China

Abstract Toprovidegeneticbackgroundongermplasmofbluntsnoutbream (Megalobramaam-
blycephala),SRAP(sequence-relatedamplifiedpolymorphism)markerswereusedtoinvestigategenetic
diversityofthreenaturalpopulationsofM.amblycephalafrom YuniLake,LiangziLakeandPoyang
LakeinthemiddleoftheYangtzeRiverdrainage.Thirteenpairsofprimercombinations,whichwere
screenedfrom88primerpairs,producedclearandpolymorphicbandsandwereusedforSRAPamplifica-
tion.Thenumbersofamplifiedlociperprimerpairrangedfrom8to21,andatotalof172lociwerede-
tectedinthreepopulations.Ofwhich,percentofpolymorphicloci(P),Nei’sgenediversity(h)and
Shannon’sinformationindex(I)werethehighestinPoyangpopulation(P =58.14%,h=0.1849,I=
0.2799),followedbyLiangzipopulation(P =51.16%,h=0.1524,I=0.2347)andYunipopulation
(P=29.07%,h=0.0904,I=0.1371).ThegeneticdiversitywasthehighestinPoyangpopulationand
wasthelowestinYunipopulation.TheNei’sunbiasedgeneticdistanceandgeneticidentityamongthe
threepopulationswasfrom0.0866to0.2207andfrom0.8020to0.9170,respectively.UPGMAclus-
teranalysisshowedthattherewasfarthergeneticrelationshipbetweenthePoyangandtheYunipopula-
tionswiththemostgeneticdistance(0.2207),andclosergeneticrelationshipbetweenthePoyangand
theLiangzipopulationswiththeleastgeneticdistance(0.0866).

Keywords Megalobramaamblycephala;SRAP;geneticvariation;PoyangLake;LiangziLake;

YuniLake
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