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摘要　于甘肃省境内长江水系、黄河水系和内陆河水系共８个采样点,采集３种裂腹鱼亚科鱼类———黄河

裸裂尻鱼(Schizopygopsispylzovi)、祁连裸鲤(Gymnocyprischilianensis)和嘉陵裸裂尻鱼(SchizopygopsiskiＧ
alingensis)样本２９４尾,以线粒体Cytb基因为分子标记,对３种裂腹鱼的系统发育关系进行分析,并对其不同

地理种群的遗传多样性现状与遗传分化情况进行研究.基于 NJ和BI法构建的单倍型分子系统发育树结果发

现,黄河裸裂尻鱼构成单系,且具有较高支持率;而嘉陵裸裂尻鱼位于祁连裸鲤的分支内部.遗传多样性分析结

果显示,７０尾黄河裸裂尻鱼的 Cytb基因共检测出２３个单倍型,单倍型多样性及核苷酸多样性分别为０．９１７和

０．００３１０;１３２尾祁连裸鲤的Cytb基因共检测出２８个单倍型,单倍型多样性及核苷酸多样性分别为０．８１９和

０．００９８２;９２尾嘉陵裸裂尻鱼的 Cytb基因共检测出１３个单倍型,单倍型多样性及核苷酸多样性分别为０．７０６
和０．００２３３.种群遗传分化研究结果表明,这３种裂腹鱼同一物种的不同地理种群间均存在显著的遗传分化,

该结果揭示了地理隔离对３种裂腹鱼有显著的阻隔影响,对整体的分化适应有重要作用,因此在资源保护管理

中应当作为不同的单元分别加以对待.
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　　遗传多样性是指种内个体遗传变异的总和[１].
种内的遗传多样性是物种及以上各水平多样性的最

重要来源,是物种进化和对环境适应的基础[２].因

此,对遗传多样性的研究可以揭示物种和种群分化

的过程,同时也可以了解种群的资源现状和历史动

态,促进生物多样性的保护与持续利用[３].
裂腹鱼类隶属于鲤形目(Cyprinformes)、鲤科

(Cyprinidae)、裂腹鱼亚科(Schizothoracinae),因其

肛门和臀鳍两侧具有特化的臀鳞,并在两列臀鳞之

间的腹部中线上形成一条裂缝,故被称为裂腹鱼类.
裂腹鱼类是第三纪晚期分布于青藏高原的原始鲃类

(Barbinae)长期适应于高原特殊环境的一个自然类

群,主要分布于青藏高原及其周围水系[４Ｇ５].甘肃省

地处中国西北内陆,自然环境复杂多样,为黄土高

原、青藏高原和蒙新高原的交汇地带.省境中部及

南部为外流河,分属黄河和长江两大水系;省境北部

为发源于祁连山脉的内陆河水系[６].目前,甘肃省

共调查发现有裂腹鱼类６属１１种,广泛分布于以上

三大水系[７].前期野外调查研究发现黄河裸裂尻

鱼、祁连裸鲤和嘉陵裸裂尻鱼在甘肃省境内多数流

域中分布,但系统发育分析发现裸鲤属及裸裂尻鱼

属都不构成单系群[８Ｇ９],且几种高度特化等级的裂腹

鱼类的系统发育关系尚未明确.此外,针对这几种

鱼类不同地理种群水平的遗传多样性与种群分化研

究开展较少,目前仅见基于线粒体控制区的嘉陵裸

裂尻鱼种群遗传结构分析研究[１０]以及基于线粒体

控制区与线粒体细胞色素b(Cytb)基因对黄河裸

裂尻鱼群体遗传结构的研究[１１Ｇ１２],但采样点和样本

量都极为有限.因此,通过扩大采样点及样本量,可
以进一步厘清物种间系统发育关系,同时通过了解

３种裂腹鱼遗传多样性现状和地理种群分化情况,
为制定相应保护对策的有效方法提供支撑.

线粒体 DNA 具有进化速率快、遗传变异较大

以及遵循严格的母系遗传等特点,目前已广泛应用

于 各 种 动 物 类 群 的 系 统 发 育 和 群 体 遗 传 学 研

究[１３Ｇ１４].Cytb基因不仅能有效地评估物种与种群
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的遗传多样性,同时也能比较和评估种群间遗传分

化情况[１５Ｇ１７],因此被广泛应用于分子系统发育与种

群遗传学研究.
本研究采用线粒体Cytb基因为分子标记,对

分布于甘肃省境内的３种裂腹鱼类的遗传多样性

及不同地理种群分化情况进行研究,分析其现有

分布格局的形成及种群动态,以期为甘肃省裂腹

鱼类的生物多样性研究及其资源保护提供科学

依据.

1　材料与方法

1.1　研究材料

本研究所需的样本于２０１７年至２０１８年采自甘

肃省内不同河段,分别隶属于长江水系嘉陵江支流、
黄河水系部分支流以及内陆河水系,共计裂腹鱼亚

科鱼类３种２９４尾.根据其地理分布,将其划分为

１１个地理种群.其中,黄河裸裂尻鱼３个种群共７０
尾,祁连裸鲤５个种群共１３２尾,嘉陵裸裂尻鱼３个

种群共９２尾.由于祁连裸鲤黑河种群样本量较少,
后续分析中将祁连裸鲤的黑河种群与黄羊河种群结

合在一起共同分析.采集标本均用９５％乙醇固定,
保存于甘肃省冷水性鱼类种质资源与遗传育种重点

实验室的标本室.标本详细信息见表１.
1.2　基因组 DNA 的提取、PCR 扩增及测序

基因组DNA的提取采用高盐提取法进行[１８].

Cytb 基因扩增和测序引物为 L１４７２４ (５′ＧGAC
TTGAAAAACCACCGTTGＧ３′)和 H１５９１５(５′Ｇ
CTCCG ATCTCCGGAT TACAA GACＧ３′)[１９].

PCR反应总体积为２０μL,反应体系包括:２×MasＧ
terMix(Tsinke,Beijing)１０μL,上下游引物各０．５

μL(１０μmol/L),基因组DNA模板１μL,灭菌双蒸

水８μL.PCR 反应条件为:９４℃预变性３ min;

９４℃变性３０s,５６℃退火３０s,７２℃延伸１min,共

３５个循环;最后７２℃延伸５min.PCR产物用１％
的琼脂糖凝胶电泳检测目的片段,成功后送武汉天

一辉远生物技术有限公司完成纯化与测序.
表１　甘肃省３种裂腹鱼样本采集信息及基于线粒体Cytb基因的遗传多样性信息

Table１　DescriptivestatisticsbysamplingsiteandgeneticdiversityforthreeSchizothoracinaefishesfromGansuProvince

物种

Species
地点

Samplingsites
编号

Number
种群

大小N
单倍

型数h
变异位
点数S

单倍型多
样性 Hd

核苷酸
多样性Pi

祁连裸鲤

Gymnocypris
chilianensis

内陆河_昌马河

ChangmaRiver,inlandriver
Q１ ２８ ７ ７ ０．７１４ ０．０００９４

内陆河_黑河

HeiRiver,inlandriver
Q２ ２ １ ０ / /

内陆河_东大河 & 西大河

DongdaheRiver& XidaheRiver,
inlandriver

Q３ ４１ ６ ７ ０．３１３ ０．０００４２

内陆河_黄羊河

HuangyangRiver,inlandriver
Q４ ２９ １０ ４５ ０．７７３ ０．００６０４

黄河_大夏河

XiaRiver,YellowRiver
Q５ ３２ ６ ６ ０．２９２ ０．０００３３

合计 Total １３２ ２８ ５９ ０．８１９ ０．００９８２

黄河裸裂尻鱼

Schizopygopsis
pylzovi

内陆河_黑河

HeiRiver,inlandriver
H１ ２９ ９ １２ ０．８５２ ０．００２６２

内陆河_黄羊河

HuangyangRiver,inlandriver
H２ ６ ２ ７ ０．５３３ ０．００３２７

黄河_大夏河

XiaRiver,YellowRiver
H３ ３５ １５ １７ ０．８８９ ０．００２６２

合计 Total ７０ ２３ ２８ ０．９１７ ０．００３１０

嘉陵裸裂尻鱼

Schizopygopsis
kialingensis

嘉陵江_益哇乡

YiwaTown,JialingRiver
J１ ２３ ４ ９ ０．２４９ ０．０００７６

嘉陵江_腊子口

LazikouTown,JialingRiver
J２ ３２ ３ ３ ０．４８６ ０．０００８７

嘉陵江_白龙江

BailongRiver,JialingRiver
J３ ３７ ９ １２ ０．６３７ ０．００２２８

合计 Total ９２ １３ １３ ０．７０６ ０．００２３３

８７
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1.3　数据分析

DNA序列的比对采用ClustalXv２．０软件[２０],
并在SeaViewv４．７程序中进行手工校正[２１].采用

MEGAv６．０软件分析序列中各碱基含量及变异情

况,并采用 Kimura双参数模型计算转换/颠换比率

(Ti/Tv)[２２].使用 DnaSPv６．０软件计算单倍型数

目(numberofhaplotypes,h)、变异位点数目(numＧ
berofpolymorphicsites,S)、单倍型多样性(haploＧ
typediversity,Hd)和核苷酸多样性(nucleotidediＧ
versity,Pi)[２３].系 统 发 育 分 析 分 别 采 用 邻 接 法

(neighborＧjoining,NJ)和贝叶斯法(Bayesian,BI),
以草鱼(Ctenopharyngodonidellus,GenBank登录

号 AF０５１８６０)以 及 裂 腹 鱼 亚 科 厚 唇 裸 重 唇 鱼

(Gymnodiptychuspachycheilus)、花斑裸鲤(GymＧ
nocypriseckloni)和 青 海 湖 裸 鲤 (Gymnocypris
przewalskii)(均为本研究采集、提取、扩增及测序)
作为外类群.NJ树在 MEGAv６．０软件中构建,系
统树各分支的置信度采用自引导法(bootstrap)重
复检验;采用 Modeltest程序进行 AIC检验选择最

合适的进化模型后,利用 MrBayes软件构建BI树,
各分支的置信度以后验概率(posteriorprobability)
来表示[２４].使用 Arlequinv３．５软件计算种群遗传

分化水平,通过分子变异分析(analysisofmolecular
variance,AMOVA)检测遗传变异的来源,估算种群

遗传结构和地理种群遗传变异的分布[２５].在 ArleＧ
quin软件中用种群差异的精确性检验(exacttestof
populationdifferentiation)估算两两种群间分化水

平指数FST
[２５].

2　结果与分析

2.1　Cyt b 基因序列变异分析

１)黄河裸裂尻鱼.本研究共得到７０条黄河裸

裂尻鱼 Cytb 序列,比对后得到序列长度为１１４０
bp,序列中无碱基的插入和缺失.共有２８个变异

位点,占总位点数的２．４６％,其中单突变位点有１１
个,简约信息位点有１７个.７０尾黄河裸裂尻鱼样

本的平均碱基组成为:A＝２５．４％,T＝３０．９％,G＝
１７．０％,C＝２６．７％,平均Ti/Tv 的值为９．０２.

２)祁连裸鲤.本研究共得到１３２条祁连裸鲤

Cytb序列,比对后得到序列长度为１１４０bp,序列

中无碱基的插入和缺失.共检测到５９个变异位点,
占总位点数的５．１８％,其中单突变位点仅５个,而简

约信息位点有５４个.１３２尾祁连裸鲤Cytb序列的

平均 碱 基 组 成 为:A＝２５．４％,T＝３１．０％,G＝
１７．１％,C＝２６．５％,平均Ti/Tv 的值为４．２４.

３)嘉陵裸裂尻鱼.本研究共得到９２条嘉陵裸

裂尻鱼 Cytb 序列,比对后得到序列长度为１１４０
bp,序列中无碱基的插入和缺失.共有１３个变异

位点,占总位点数的 １．１４％,其中单突变位点有

４个,简约信息位点有９个.９２尾嘉陵裸裂尻鱼样

本的平 均 碱 基 组 成 为:A＝２５．８％,T＝３０．９％,

G＝１６．７％,C＝２６．６％,平均Ti/Tv 的值为４．４１.
所有Cytb基因序列的转换和颠换均未达到饱

和,转换数明显大于颠换数,所有个体平均碱基组成

A＋T的含量高于 G＋C的含量,G 的含量尤其在

第３位密码子的含量最低,碱基组成表现出了明显

的偏 倚,符 合 脊 椎 动 物 线 粒 体 DNA 的 共 同 特

征[１６Ｇ１７].所有Cytb基因单倍型序列已全部提交至

GenBank,登录号为 MK６９０９４８~MK６９１０１１.
2.2　系统发育关系

利用 NJ法和BI法对单倍型构建系统发育树,
探讨３种裂腹鱼的系统发育关系.结果显示２种方

法做出的系统发育树拓扑结构一致,以 NJ树为例

(图１),黄河裸裂尻鱼黄河水系种群和内陆河水系

种群聚为一支构成单系.而祁连裸鲤则明显分为三

支,分别是黄河水系种群、内陆河水系昌马河种群以

及内陆河水系黑河、东西大河及黄羊河种群,特别是

祁连裸鲤黄河种群和昌马河种群首先与嘉陵江水系

嘉陵裸裂尻鱼聚在一起,而后才与其他祁连裸鲤种

群聚在一起.祁连裸鲤未与裸鲤属花斑裸鲤、青
海湖裸鲤聚为一支,反而与裸裂尻鱼属鱼类聚为

一支.
2.3　单倍型多样性和核苷酸多样性

３种裂腹鱼合计２９４尾样本,共检测到６４个单

倍型,不同物种间无共享单倍型.其中,黄河裸裂尻

鱼整体单倍型多样性最高,为０．９１７;祁连裸鲤次之,
为０．８１９;嘉陵裸裂尻鱼整体单倍型多样性最低,为

０．７０６.而 祁 连 裸 鲤 整 体 核 苷 酸 多 样 性 最 高,为

０．００９８２;而黄河裸裂尻鱼和嘉陵裸裂尻鱼整体核

苷酸多样性都较低,分别为０．００３１０和０．００２３３.
将３种裂腹鱼分别单独分析不同地理种群遗传多样

性,结果如下:

１)黄河裸裂尻鱼.７０尾黄河裸裂尻鱼样本共

由２３个单倍型组成,其中黄河大夏河(H３)种群单

倍型多样性最高,为０．８８９;内陆河水系黑河(H１)种
群次之,为０．８５２;黄羊河(H２)种群单倍型多样性最

９７
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图１　基于Cytb基因的甘肃省裂腹鱼类单倍型NJ树(节点处数值为支持率)

Fig．１　PhylogeneticrelationshipsofhaplotypesderivedfromNJanalysesbasedonCytbgenesequences
(thevalueatnodesrepresentsupportvalue)

０８
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低,仅为０．５３３.而黄羊河种群(H２)核苷酸多样性

最高,为０．００３２７;黑河(H１)种群及黄河大夏河种

群(H３)核苷酸多样性较低,均为０．００２６２.

２)祁连裸鲤.１３２尾祁连裸鲤由２８个单倍型

组成,内陆河水系黄羊河(Q４)种群单倍型多样性最

高,为０．７７３,昌马河(Q１)种群次之;而黄河大夏河

(Q５)种群单倍型多样性最低,仅为０．２９２.黄羊河

(Q４)种群核苷酸多样性同样最高,达到０．００６０４;
而黄河大夏河 (Q５)种群核苷酸多样性最低,为

０．０００３３.

３)嘉陵裸裂尻鱼.９２尾嘉陵裸裂尻鱼仅存在

１３个单倍型,其中白龙江(J３)种群单倍型多样性最

高,为０．６３７;而益哇乡(J１)种群单倍型多样性最低,
为０．２４９.白龙江(J３)种群核苷酸多样性同样最高,
为０．００２２８;益哇乡(J１)种群核苷酸多样性最低,为

０．０００７６.
2.4　地理种群结构与遗传分化

１)黄河裸裂尻鱼.将黄河裸裂尻鱼几个地理种

群根据不同水系分为黄河水系和内陆河水系２组进

行分子方差分析,AMOVA结果表明(表２),黄河裸

裂尻鱼种群内存在较高的遗传变异(７８．９４％).通

过 Arlequin软件对黄河裸裂尻鱼不同种群间遗传

分化情况进行分析,结果表明,黄河裸裂尻鱼３个种

群间均存在显著的高度分化(表３).
表２　黄河裸裂尻鱼种群基于Cytb的分子方差分析

Table２　AMOVAfordifferentpopulationsofSchizopygopsispylzovibasedonCytbgene

变异来源

Sourceofvariation
自由度

df
平方和

Sumofsquares
变异分量

Variancecomponents
变异百分比/％

Percentageofvariation
组间 Amonggroups １ １２．９８６ －０．１４８００ －７．６７
组内种群间 Amongpopulationswithingroups １ ７．０３３ ０．５５４２５ ２８．７４
种群内 Withinpopulations ６７ １０１．９９５ １．５２２３２ ７８．９４
总计 Total ６９ １２２．０１４ １．９２８５７

表３　黄河裸裂尻鱼种群基于Cytb序列的成对FST值

Table３　PairwiseFSTamongdifferentgeographic

populationsofSchizopygopsispylzovi

种群 Population H１ H２ H３
H１ ∗∗ ∗∗
H２ ０．２６２２ ∗∗
H３ ０．２１５４ ０．２０１４

　注 Note:H１:黑河 HeiRiver;H２:黄羊河 HuangyangheRivＧ

er;H３:大 夏 河 XiaRiver;对 角 线 以 上 为 校 正 P 值:

∗∗ P＜０．０１.Abovediagonal:∗∗ P＜０．０１．

２)祁连裸鲤.祁连裸鲤同样可根据不同水系分

为黄河水系与内陆河水系２组进行分子方差分析,

AMOVA结果则表明(表４),遗传变异主要发生在

组内种群间(８２．１６％).种群间遗传分化分析结果

表明(表５),祁连裸鲤５个种群间除黄羊河与东西

大河种群间呈中度分化外,其余各种群间全部存在

显著的高度分化.

表４　祁连裸鲤种群基于Cytb的分子方差分析

Table４　AMOVAfordifferentpopulationsofGymnocyprischilianensisbasedonCytbgene

变异来源

Sourceofvariation
自由度

df
平方和

Sumofsquares
变异分量

Variancecomponents
变异百分比/％

Percentageofvariation
组间 Amonggroups １ ２０６．７０４ ０．２９５０８ ４．０８
组内种群间 Amongpopulationswithingroups ３ ４００．２４３ ５．９３８１２ ８２．１６
种群内 Withinpopulations １２７ １２６．２９９ ０．９９４４８ １３．７６
总计 Total １３１ ７３３．４４７ ７．２２７６７

表５　祁连裸鲤种群基于Cytb序列的成对FST值

Table５　PairwiseFSTamongdifferentgeographic

populationsofGymnocyprischilianensis

种群 Population Q１ Q２& Q４ Q３ Q５
Q１ ∗∗ ∗∗ ∗∗
Q２& Q４ ０．８０８９ ∗∗ ∗∗
Q３ ０．９６５２ ０．０９０６ ∗∗
Q５ ０．８７９７ ０．８０２８ ０．９７４７

　注 Note:Q１:昌马河 ChangmaRiver;Q２& Q４:黑河 & 黄羊河

HeiRiver& HuangyangheRiver;Q３:东大河 & 西大河 DongＧ

dahe&XidaheRiver;Q５:黄河 YellowRiver．对角线以上为校

正P 值:∗∗P＜０．０１.Abovediagonal:∗∗P＜０．０１．

３)嘉陵裸裂尻鱼.由于嘉陵裸裂尻鱼采样点全

部属于长江水系嘉陵江支流白龙江上游,故未进行

分子方差分析.种群间遗传分化分析结果表明

(表６),嘉陵裸裂尻鱼腊子口种群与白龙江和益哇

乡种群均存在显著的高度分化,而白龙江与益哇乡

种群检测出显著的中度分化.

3　讨　论

3.1　甘肃省 3 种裂腹鱼的系统发育关系及物种分化

　　He等[８]以 及He等[２６Ｇ２７]基 于 线 粒 体Cytb序

１８
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表６　嘉陵裸裂尻鱼种群基于Cytb序列的成对FST值

Table６　PairwiseFSTamongdifferentgeographic

populationsofSchizopygopsiskialingensis

种群 Population J１ J２ J３
J１ ∗ ∗∗
J２ ０．７７０７ ∗∗
J３ ０．１０２１ ０．４６０２

　注 Note:J１:益哇乡 YiwaTown;J２:腊子口LazikouTown;J３:白龙

江 BailongRiver．对 角 线 以 上 为 校 正 P 值.∗P ＜０．０５,

∗∗P＜０．０１.Abovediagonal:∗P＜０．０５;∗∗P＜０．０１．

列分析了裂腹鱼类的系统发育关系,结果表明系统

发育分析与形态学研究结果不完全一致,主要分歧

表现为裸鲤属与裸裂尻鱼属不构成单系群.张艳萍

等[９]基于线粒体Cytb基因对甘肃省几种裂腹鱼系

统发育关系研究同样得到了相似的结论,特别是祁

连裸鲤首先与嘉陵裸裂尻鱼和黄河裸裂尻鱼聚在一

起,而未与同属的花斑裸鲤等聚为一支.本研究中,
系统发育分析结果与上述研究结果一致,祁连裸鲤

与２种裸裂尻鱼聚为一支,而未与裸鲤属的花斑裸

鲤和青海湖裸鲤聚为一支.基于以上结果,我们认

为祁连裸鲤的物种分类可能需要重新探讨.此外,
种间和种内的分子系统关系表明这３个物种种群并

未形成各自独立的谱系,特别是祁连裸鲤黄河种群

和昌马河种群与异域分布的嘉陵裸裂尻鱼个体保持

更近的亲缘关系,而与之同域分布的黄河裸裂尻鱼

亲缘关系更远,这暗示它们拥有一个最近的共同祖

先.我们推断这可能是由于这２个物种处于物种分

化的早期阶段,嘉陵裸裂尻鱼起源于祁连裸鲤的某

一个种群,在嘉陵裸裂尻鱼独立成种后,剩下的祁连

裸鲤种群不构成单系,而是形成并系.类似的现象

在我国克氏鳈的物种分化中也有出现[２８Ｇ２９].本研究

结果表明,嘉陵裸裂尻鱼与祁连裸鲤可能还处在不

完全的谱系分选阶段(incompletelineagesorting),
尚未分别形成单系.我们推测在地质构造变动过程

中,一部分内陆河水系的祁连裸鲤经由可能存在的

路径进入长江水系,并在后来的进化过程中,长期的

地理隔离以及巨大的环境差异等原因导致了嘉陵裸

裂尻鱼的物种形成.
3.2　甘肃省 3 种裂腹鱼的地理种群分化

同一种鱼类栖息于不同的环境中,可能造成鱼

类基因流的限制或中断[１６Ｇ１７].种群遗传分化系数

(FST)可在一定程度上指示种群间基因流和遗传漂

变的 程 度,是 反 映 群 体 进 化 历 史 的 重 要 参 数.

Wright[３０]认为,若种群遗传分化系数FST值在０~
０．０５,说明不存在分化;FST值在０．０５~０．１５,为中度

分化;FST值在０．１５~０．２５,则为高度分化.本研究

中种群遗传分化分析结果显示３种裂腹鱼不同地理

种群间全部存在着显著的遗传分化,遗传分化系数

在０．０９０６~０．９７６７.特别是祁连裸鲤除了东西大

河种群与黄羊河种群存在中度分化外,其余种群两

两间FST值均大于０．８,这可能是由于地理隔离导致

的物种形成的早期阶段.基于线粒体控制区基因分

析的嘉陵裸裂尻鱼益哇乡和腊子口种群间同样存在

极显著的遗传分化(FST ＝０．４４９３,P＜０．０１)[１０].
祁得林等[１２]对分布于柴达木水系及黄河水系的黄

河裸裂尻鱼５个地理种群进行遗传结构分析,结果

表明 ５ 个 种 群 间 均 呈 现 出 了 显 著 的 遗 传 分 化

(FST＝０．１８６３~０．３５８７,P＜０．０５).本研究结果与

上述结果一致,表明几种裂腹鱼类不同地理种群间

存在着显著分化,说明这几种裂腹鱼扩散能力较弱,
容易由于地理隔离而产生分化.
3.3　甘肃省 3 种裂腹鱼的遗传多样性与资源保护

遗传多样性是生物多样性的基础,也是物种长

期生存和进化的前提,单倍型多样性和核苷酸多样

性是衡量一个物种群体 DNA 变异程度的重要指

标,遗传多样性越高,即遗传变异越丰富,则对环境

的适应能力就越强,其生存竞争力就越强[３１].本研

究在３种裂腹鱼中共检测到６４个单倍型,３种裂腹

鱼不同种群的单倍型多样性和核苷酸多样性,除黄

河裸裂尻鱼黄河大夏河种群和黑河种群外,均低于

一些裂腹鱼类的遗传多样性,例如怒江的怒江裂腹

鱼的 Hd和Pi分别为０．９６５和０．００２４０[３２];雅鲁藏

布江中上游异齿裂腹鱼的 Hd和Pi分别为０．８３３~
０．９８５和０．００３１１~０．０１４９１[３３].但高于采自青海

省柴达木水系以及黄河水系的黄河裸裂尻鱼[１１].
Grant等[３４]对 Hd和 Pi值大小变化情况进行

了分析,提出了４种模式.Pi＜０．５％,Hd＜０．５时,
说明种群近期发生了瓶颈效应或奠基者事件;Pi＜
０．５％,Hd≥０．５时,说明种群发生瓶颈效应后又伴

随着种群的快速增长及累积突变;Pi≥０．５％,Hd＜
０．５时,说明地理种群的再分化引起的分歧;Pi≥
０．５％,Hd≥０．５时,说明大而稳定的种群有着长期

进化历史,或者由于不同分化的谱系出现的二次交

流.本研究结果显示,３种裂腹鱼总体具有较高的

单倍型多样性,符合鱼类种群数量大、分布广,且遗

传多样性丰富的特点.总体核苷酸多样性表现为祁

连裸鲤较高,而黄河裸裂尻鱼和嘉陵裸裂尻鱼较低,
说明祁连裸鲤数量较为庞大而且比较稳定.由表７
可知,２种裸裂尻鱼出现这种单倍型多样性高而核

２８
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苷酸多样性低的模式,可能是群体受到瓶颈效应后

种群迅速扩张所导致的结果,因为核苷酸多样性的

积累时间比单倍型多样性的积累时间要漫长的多,
亦有可能是种群进化历史很短[３４Ｇ３５].

鱼类种群遗传多样性和遗传结构的研究结果

能够为物种保护策略与渔业管理措施的制定提供

科学理论依据[３６].由于几种裂腹鱼核苷酸多样性

都处于较低水平,并且不同地理种群间的遗传分

化很大,反映出近期发生了频繁的隔离事件,在资

源保护管理中应视为进化显著单元(evolutionary
significantunits)分别加以保护,以防遗传资源的

丧失[３７].
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Geneticdiversityandpopulationdifferentiation
ofthreeSchizothoracinaefishesinGansuProvince

LOUJinming１　ZHANGZhi２　WANGTai３　GAOJian１

１．CollegeofFisheries,HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan４３００７０,China;

２．TheKeyLaboratoryofAquaticBiodiversityandConservation,InstituteofHydrobiology,

ChineseAcademyofSciences,Wuhan４３００７２,China;

３．GansuKeyLaboratoryofColdWaterFishesGermplasmResourcesandGeneticBreeding,

GansuFisheryResearchInstitute,Lanzhou７３００３０,China

Abstract　Inthepresentstudy,２９４SchizothoracinaespecimensofSchizopygopsispylzovi,GymＧ
nocyprischilianensisandSchizopygopsiskialingensis,werecollectedfrom８samplingsitesfromthe
YangtzeRiver,theYellowRiverandinlandriversinGansuProvince．MitochondrialDNACytbgenewas
usedasmolecularmarkertoperformthephylogeneticanalyses,geneticdiversityandpopulationdifferenＧ
tiationanalysisofthe３Schizothoracinaefishes．PhylogeneticanalysesofallhaplotypesbasedonNJand
BImethodsrevealedthatS．pylzoviwasclusteredasamonophyleticgroup．However,S．kialingensis
wasclusteredintoacladwithG．chilianensis,suggestingthatthetwospeciesareunderearlystageof
speciation．Geneticdiversityanalysisshowedthatatotalof２３haplotypesweredetectedintheCytbgene
of７０S．pylzovi,withthehaplotypediversityandnucleotidediversitybeing０．９１７and０．００３１０,respecＧ
tively．Atotalof２８haplotypesweredetectedintheCytbgeneof１３２G．chilianensis,withthehaplotype
diversityandnucleotidediversitybeing０．８１９and０．００９８２,respectively．Atotalof１３haplotypesweredeＧ
tectedintheCytbgeneof９２S．kialingensis,withthehaplotypediversityandnucleotidediversitybeing
０．７０６and０．００２３３,respectively．Nohaplotypesweresharedbetweeneithertwodifferentspecies,andsigＧ
nificantpopulationdifferentiationweredetectedamonggeographicpopulations,showingthatgeographic
isolationhasasignificantimpactontheseSchizothoracinaefishes,andadaptivedifferentiationaswell．
Hence,differentpopulationsshouldbetreatedasdifferentevolutionarysignificantunitsinconservation
management．

Keywords　Schizothoracinae;Cytbgene;geneticdiversity;populationdifferentiation;GansuProvＧ
ince
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