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黄颡鱼野生与养殖群体遗传多样性与遗传结构比较
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摘要 为明确全雌黄颡鱼种群的遗传多样性特征与遗传结构，揭示其与野生、其他养殖群体的遗传学差异，

以湖北省黄颡鱼为研究对象，对野生（LH）及含全雌（AF）种群在内的湖北省 6个养殖群体（WH、QJ、YX、JM、

JZ，均为繁殖亲本）的 210尾个体进行全基因组重测序，系统分析这 7个群体的遗传多样性和遗传结构。结果表

明，在遗传多样性方面，全雌种群的核苷酸多样性（nucleotide diversity， ND）、多态信息含量（polymorphism infor‐
mation content， PIC）、观测杂合度（observed heterozygosity， Ho）和期望杂合度（expected heterozygosity， He）分

别为 0.000 5、0.046 9、0.052 5和 0.046 9，其他养殖群体平均值则分别为 0.000 6、0.047 7、0.052 4和 0.047 7，无显

著差异；而野生群体ND、PIC、Ho和He分别为 0.001 7、0.178 4、0.197 4和 0.178 4，显著高于全雌及其他养殖群

体。进一步分析雌性个体发现，全雌群体的 ND、PIC、Ho 和 He 值仍与其他养殖群体中雌性均值（分别为

0.000 6、0.047 3、0.052 2 和 0.047 3）无显著差异，但均远低于野生雌性群体（分别为 0.004 1、0.302 2、0.508 3 和

0.352 3）。遗传结构特征方面，系统发育树和主成分分析结果显示，全雌养殖种群中存在与其他 6个群体亲缘关

系较近的个体，且养殖群体与野生群体的部分个体也具有相似的遗传背景。综上，全雌及养殖群体遗传多样性

接近，均显著低于野生群体，这也提示未来黄颡鱼育种工作中，针对性提升雌性亲本的遗传多样性对保障种质质

量与产业可持续发展具有重要意义。
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黄颡鱼（Tachysurus fulvidraco）是鲇形目（Siluri‐
formes）鲿科（Bagridae）的一种常见中小型淡水经济

鱼类。因其营养价值高、肉质鲜美且不含肌间刺，深

受消费者青睐。当前，黄颡鱼养殖产量逐年增加。

据《2024 中国渔业统计年鉴》［1］数据显示，黄颡鱼淡

水养殖产量是我国当前产量超过 20万 t的鱼类中增

长最快的 2种鱼类之一。黄颡鱼具有性别二态性［2］，

国家审定新品种黄颡鱼“全雄 1 号”（GS-04-001-
2010）和杂交黄颡鱼“黄优1号”（GS-02-001-2018）的

出现［3-4］，推动了全国范围内黄颡鱼的养殖。然而，

全雄和杂交黄颡鱼均需大量雌性亲本，以确保苗种

的持续生产和遗传改良的持续开展。

而随着黄颡鱼养殖技术逐渐成熟及其规模的不

断扩大，养殖不规范、近亲繁殖、亲本培育不科学等

问题也突显出来，使得黄颡鱼雌鱼品质参差不齐。

且在人工繁殖过程中黄颡鱼亲本死亡率较高，导致

雌性亲本资源严重匮乏［5］，限制了黄颡鱼产业健康发

展。Shen 等［5-6］对黄颡鱼性别分化的研究为刘娅

等［7］成功诱导XX伪雄鱼建立了基础，丁洋等［8］进而

建立了黄颡鱼全雌种群规模化繁育技术体系，为黄

颡鱼雌性亲本选育工作提供了极大便利。

遗传多样性（genetic diversity）是同一物种不同

群体间或同一群体不同个体间遗传变异的总量，反

映了物种对环境变化的应对能力，并与其生存能力

和适应能力密切相关，也是评估种质资源现状的重

要参考指标［9］。遗传多样性减少与近交衰退风险的
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增加密切相关，可能导致生长率、繁殖性能、抗病性

和后代存活率的降低［10-11］。因此，了解和评估全雌

黄颡鱼群体的遗传多样性和遗传结构，对于正确制

定全雌配套系的性状改良育种计划和遗传资源保护

至关重要。基于全基因组重测序的群体遗传学分

析，是对群体中个体的全基因组进行测序，并与参考

基因组进行比对，找出基因组中存在的变异位点和

信息，最后结合生物信息学技术分析不同群体间的

遗传差异。在众多遗传变异分子标记中，单核苷酸

多态性（single nucleotide polymorphism， SNP）是基

因组中最常见的遗传变异形式，广泛存在于基因组

中。与同工酶分子标记和微卫星分子标记的简单重

复序列（simple sequence repeats， SSR）标记相比，

SNP 分子标记具有更好的遗传稳定性和更高的通

量，能够更精确地反映种群内和种群间的遗传多样

性，并以更精细的尺度确定种群的遗传结构，成为当

前最流行的遗传标记方法［12］。随着测序技术的发

展，全基因组重测序方法已被应用于瓦氏黄颡鱼、团

头鲂、大黄鱼等多种经济鱼类的群体遗传学分

析［13-16］。目前，黄颡鱼基因组的测序和组装已经完

成［17-18］，但尚未有利用 SNP 分子标记分析全雌黄颡

鱼群体遗传多样性与遗传结构的研究报道。

本研究采用全基因组重测序技术鉴定黄颡鱼全

雌、野生与其他养殖群体的 SNPs，并对其遗传多样

性和遗传结构进行比较分析，同时，系统性评估黄颡

鱼种质资源遗传特征，旨在为黄颡鱼全雌配套系育

种计划的制定提供基因组资源支持与理论方向，解

析其遗传改良的关键路径，并建立黄颡鱼种质资源

保护策略。

1　材料与方法

1.1　实验动物及样本采集

本研究中的黄颡鱼样本均为性成熟个体。全雌

黄颡鱼来源于笔者所在团队利用性别控制技术生产

的养殖群体。团队利用质量浓度为 0.01 μg/L 的左

炔诺孕酮（levonorgestrel， LNG）等处理 12 日龄 XX
基因型黄颡鱼至60日龄，成功诱导出XX功能性伪雄

鱼［19］。将XX伪雄鱼与正常XX雌鱼进行人工繁殖，

成功获得全雌黄颡鱼种群。全雌黄颡鱼种群养殖于

湖北黄优源渔业发展有限公司（武汉市江夏区），性

成熟后转移至华中农业大学水产学院基地。野生黄

颡鱼群体从武汉市江夏区鲁湖获得，其他黄颡鱼养

殖群体从湖北省 5个繁殖场（湖北黄优源渔业发展有

限公司、潜江市玉欣水产养殖专业合作社、阳新县百

容水产良种有限公司、荆州市旺隆水产养殖专业合

作社荆门分部、湖北三同水产种业有限公司）获得，

具体信息见表1。

采集黄颡鱼 DNA 样品时，先用丁香酚麻醉鱼

体，待麻醉完全后用毛巾擦干水分和黏液，剪取鳍条

样本，经液氮速冻后保存于-80 ℃冰箱，以备后续进

行重测序工作，分析群体的遗传多样性与群体结构。

从上述7个群体中共收集了210个黄颡鱼鳍条样本。

1.2　基因组DNA检测

DNA 提取、全基因组重测序及群体遗传学分析

由武汉影子基因科技有限公司完成。首先采用高通

量 DNA 提取试剂盒（苏州白垩纪生物科技有限公

司）提取 210 个黄颡鱼鳍条样品的 DNA，然后使用

1.5% 琼脂糖凝胶电泳方法检测 DNA的纯度和完整

性，最后使用荧光定量仪（Qubit 4.0，美国 Thermo 
Fisher 科技公司）对每个样品的 DNA 浓度进行准确

定量。

1.3　全基因组重测序

取质检合格的 DNA 样品，使用 YZSeqTM Tn5 
Library Prep Kit （武汉影子基因科技有限公司，武

汉）将基因组 DNA 进行随机打断，构建文库。然后

使用磁珠法动物组织DNA提取试剂盒（武汉影子基

因科技有限公司）进行多余片段去除，筛选出片段大

小在 300~700 bp 的文库。接着，使用 DNBSEQ-T7
测序仪（深圳华大智造科技股份有限公司）进行全基

因组测序。用Fastp软件（版本 0.23.1）对原始测序数

据进行质控，并使用 Clean Reads 进行下游分析。使

表 1　黄颡鱼全雌、野生与其他养殖群体采样与来源信息

Table 1　Sampling and origin information of all-female， 
wild， and other cultured populations

 of yellow catfish T. fulvidraco

群体类型

Populations

全雌群体

All-female pop‐
ulation

野生群体

Wild population

其他养殖群体

Other cultured 
populations

采集地点

Sampling locality

武汉 Wuhan

武汉鲁湖（天然湖

泊）Luhu Lake  in 
Wuhan

武汉 Wuhan
潜江 Qianjiang
阳新 Yangxin
荆门 Jingmen
荆州 Jingzhou

代码

Code

AF

LH

WH
QJ
YX
JM
JZ.

样本数

Sample
size

30

30

30
30
30
30
30

雌性比

例/%
Female ratio

100.0

20.0

56.7
100.0
80.0
90.0
93.3
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用SAMtools和Mosdepth软件分别统计比对率、测序

深度和基因组覆盖度；Sentieon软件比对黄颡鱼参考

基 因 组（GCF_022655615.1， www. ncbi. nlm. nih.
gov），进行群体基因组遗传变异检测和分型；用

Plink v2.0对完成变异检测的数据进行质控；最后使

用 CMplot 工具，基于滑动窗口统计每个窗口中的

SNP数目。

1.4　群体多样性分析

用 Plink 计算群体内每个 SNP 位点的观测杂合

度（observed heterozygosity， Ho）和期望杂合度（ex‐
pected heterozygosity， He），并用平均值表示。计算

每个群体每个 SNP 位点的多态信息含量（polymor‐
phism information content， PIC，公式中以 C 表示），

公式如下：

Ci = 1 -∑
j

p2
ij

公式中，Ci 表示第 i 个 SNP 位点的多态信息含

量，pij 表示第 i个位点上第 j个等位基因的频率，因此

第 i个位点的 PIC 值即为 1减去第 i个位点上所有等

位基因的频率的平方和。群体 PIC值用群体中各个

体PIC值的平均值表示。

使用 vcftools 工具基于滑动窗口（--window-pi 
10000 --window-pi-step 10000）分群体计算每个窗口

的 ND 值；最后，用所有窗口 ND 值的平均值表示该

群体的 ND 值。使用 EIGENSOFT 软件包中的

smart PCA 程序两两比较 7 个群体间的遗传分化指

数（fixation index， Fst）、群体间的Reynolds’遗传距离

（Reynolds’ genetic distance，DR；公式中以 DR表示）

与基因流动的关键指标（gene flow， Nm；公式中以

Nm表示）。其中，DR与 Nm由 Fst估算得出，计算公式

如下：

DR=-ln（1-Fst）

Nm=1/4（1/Fst-1）
1.5　系统发育树构建

首先，使用 plink v1.9 分析所有高质量 SNPs，获
得两两样本之间的遗传距离。随后利用MEGA分析

计算得到的遗传距离矩阵并构建邻接树（neighbor-
joining，NJ），最后使用 iTOL 网站进行在线可视化，

以不同颜色标注样本所属群体信息，并呈现系统发

育树效果图。

1.6　主成分分析

使用 EIGENSOFT 软件包中的 smart PCA 程序

对黄颡鱼 7个群体的SNPs （MAF 0.01，plink -indep-
pairwise 50 10 0.5）进行主成分分析（principal compo‐
nent analysis，PCA），通过 Tracy-Widom 检验对特征

值的显著性进行评估，并使用 ggplot2进行结果可视

化，生成PCA分析图。

2　结果与分析

2.1　高通量测序数据分析

本研究对 7 个群体的 210 尾黄颡鱼进行文库构

建及全基因组重测序，测序与质控结果如表 2所示。

过滤后共获得 648 348 749 个 Clean reads，各群体比

对率均大于 97.0%，平均测序深度为 9.9×，平均覆盖

率（coverage rate at least 5×）为 81.9%，表明测序结

果可靠，可以进行后续分析。

通过与黄颡鱼参考基因组（GCF_022655615.1）
比对，7 个群体共获得 12 598 430 个高质量二等位

SNPs，SNP在染色体上的分布数量及密度统计见图

1。SNP数量在 1号染色体上最多，26号染色体上最

少（图1A），其密度在不同染色体上分布不均匀，总体

呈现波动变化（图 1B）。其中，AF 种群的 SNP 密度

为 3.1 个/kb，LH 群体的 SNP 密度为 14.7 个/kb，
WH、QJ、YX、JM、JZ群体分别为3.9、3.8、2.5、3.1、3.9

表2　黄颡鱼全雌、野生与其他养殖群体基因组重测序基础信息

Table 2　Whole genome re-sequencing information of all-female，wild，and other 
cultured populations of yellow catfish T. fulvidraco

群体

Populations

AF
LH
WH
QJ
YX
JM
JZ

有效读段数据

Clean reads

84 574 448
87 825 820
88 055 156
87 934 078
90 985 125

105 009 727
103 964 395

比对率/%
Mapping rate

99.0
97.8
99.2
99.3
99.2
98.9
98.8

测序深度（倍）

Sequencing depth (×)

9.5
8.0
9.3

10.4
10.7
10.8
10.6

测序覆盖率(5倍)/%
Coverage ratio （5×）

81.3
71.5
81.1
83.9
84.7
85.5
85.1

SNP密度/（个/kb）
SNP density

3.1
14.7
3.9
3.8
2.5
3.1
3.9
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个/kb（表2）。

2.2　群体遗传多样性

由表 3可见，AF种群的ND值、PIC、Ho及He分
别为 0.000 5、0.046 9、0.052 5和 0.046 9。相比于LH
野生群体，AF 群体的各遗传多样性参数要低；但与

其他养殖群体相比，AF 种群的 ND 值与 WH、JM 群

体相同，PIC 与 He 比 JM 群体要高，Ho 比 WH、QJ、
YX 群体都要高。为避免性别对遗传多样性结果的

影响，剔除这些养殖群体与野生群体的雄性个体后

对所有雌性个体再分析发现（表 3下半部），WH雌性

群体的ND值略有提高，其他养殖雌性群体的ND值

无变化；除雌性比例为 100%的QJ群体无变化外，大

部分养殖雌性群体的 PIC、Ho 和 He 均稍有降低。

AF 全雌种群的 ND、PIC、Ho 和 He 值均与各养殖雌

性群体相关数据的平均值相近，均远低于野生

群体。

黄颡鱼 7个群体间两两遗传分化分析结果如表 4
所示。与 AF 种群相比较，QJ 群体的群体分化指数

Fst最小（0.028 0）、遗传距离 DR最小（0.028 4），且基

因流动Nm最大，表明两者遗传关联最为紧密。其次

A. 不同染色体的SNP数目； B. SNP分布密度。A. Number of SNPs in different chromosomes； B. Distribution density of SNPs.
图1 黄颡鱼7个群体SNP分布统计

Fig. 1 SNP distribution statistics of seven populations of yellow catfish T. fulvidraco
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表3　黄颡鱼全雌、野生与其他养殖群体的遗传多样性指数

Table 3　Genetic diversity index of all-female，wild，and other cultured populations of yellow catfish T. fulvidraco

群体

Populations

AF(全雌 All‐female)

LH（野生Wild）

其他养殖群体

Other cultured populations

LH（♀）（野生Wild）

其他养殖群体（♀）

Other cultured populations

WH
QJ
YX
JM
JZ

平均值 Mean

WH
QJ
YX
JM
JZ

平均值 Mean

核苷酸多样性(ND)
Nucleotide diversity

0.000 5

0.001 7
0.000 5
0.000 6
0.000 6
0.000 5
0.000 6
0.000 6
0.004 1

0.000 6
0.000 6
0.000 6
0.000 5
0.000 6
0.000 6

多态信息含量(PIC)
Polymorphism
 information 

content

0.046 9

0.178 4
0.048 7
0.048 4
0.047 4
0.044 3
0.049 7
0.047 7
0.302 2

0.048 0
0.048 4
0.047 0
0.043 9
0.049 3
0.047 3

观测杂合度(Ho)
Observed heterozy‐

gosity

0.052 5

0.197 4
0.051 1
0.050 6
0.051 5
0.054 0
0.055 0
0.052 4
0.508 3

0.050 9
0.050 6
0.051 5
0.053 6
0.054 3
0.052 2

期望杂合度(He)
Expected heterozy‐

gosity

0.046 9

0.178 4
0.048 7
0.048 4
0.047 4
0.044 3
0.049 7
0.047 7
0.352 3

0.048 0
0.048 4
0.047 0
0.043 9
0.049 3
0.047 3

表4　黄颡鱼全雌、野生与其他养殖群体的群体间遗传分化指数（Fst）、遗传距离（DR）和基因流动（Nm） 
Table 4　Genetic differentiation index （Fst），genetic distance （DR），and gene flow （Nm） between 

all-female，wild，and other cultured populations of yellow catfish T. fulvidraco

群体1
Population 1

AF
AF
AF
AF
AF
AF
LH
LH
LH
LH
LH
WH
WH
WH
WH
QJ
QJ
QJ
YX
YX
JM

群体2
Population 2

LH
WH
QJ
YX
JM
JZ

WH
QJ
YX
JM
JZ
QJ
YX
JM
JZ
YX
JM
JZ
JM
JZ
JZ

群体间遗传分化指数(Fst)
Fixation index

0.067 0
0.030 0
0.028 0
0.029 0
0.086 0
0.031 0
0.056 0
0.056 0
0.056 0
0.080 0
0.056 0
0.001 0
0.000 0
0.058 0
0.003 0
0.000 0
0.057 0
0.002 0
0.057 0
0.002 0
0.059 0

遗传距离(DR)
Reynolds' genetic distance

0.069 4
0.030 5
0.028 4
0.029 4
0.089 9
0.031 5
0.057 6
0.057 6
0.057 6
0.083 4
0.057 6
0.001 0
0.000 0
0.059 8
0.003 0
0.000 0
0.058 7
0.002 0
0.058 7
0.002 0
0.060 8

基因流动(Nm)
Gene flow

3.4813
8.083 3
8.678 6
8.370 7
2.657 0
7.814 5
4.214 3
4.214 3
4.214 3
2.875 0
4.214 3

249.750 0
无限大 Infinite

4.060 3
83.083 3

无限大 Infinite
4.136 0

124.750 0
4.136 0

124.750 0
3.987 3
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是 YX 群体，其与 AF 种群的 Fst、DR、Nm 分别为

0.029 0、0.029 4和8.370 7，遗传相似度同样较高。在

与 AF 种群的对比中，JM 群体的分化程度最为显

著，表现为 Fst最大（0.086 0）、DR 最大（0.089 9），且

Nm 最小（2.657 0）；LH 野生群体与 AF 种群的分化

也相对明显，Fst（0.067 0）和DR（0.069 4）均较大，Nm
则较小（3.481 3）。这些结果说明 AF种群与 QJ、YX
群体的遗传背景更为相似，而与 JM、LH的遗传背景

差异较大。此外，WH、QJ、YX和 JZ 4个养殖群体之

间的分化指数接近 0，提示这 4个群体的遗传背景高

度一致。

2.3　群体遗传结构

在黄颡鱼全雌、野生与其他养殖群体 SNPs 主

成分分析（PCA）可视化结果中（图 2A），7 个群体大

致聚为 3 簇，其中 LH 群体呈现明显的遗传分化，分

为 2簇，一簇与其他所有群体显著分离，另一簇则与

全雌 AF 种群和 4 个养殖群体（WH、QJ、YX、JZ）的

空间距离较近；第 3 簇是同为养殖群体的 JM 群体，

与其余群体均保持一定的遗传距离。从群体内部

遗传结构来看，LH 群体的散点分散程度最高，提示

其群体内部存在亲缘关系较远的个体，遗传背景差

异较大；AF 种群个体分散程度也相对较高，表明群

体内存在一定的遗传变异。而其他养殖群体种群

内散点集中，且群体间存在个体交叉聚类现象，反

映其内部遗传一致性较高。这与系统发育树的分

析结果一致（图 2B），且与前文群体间遗传分化指数

的分析结果相互印证，进一步支持了各群体的遗传

分化格局。

3　讨 论

物种群体遗传多样性与环境的适应能力成正

比［20］，因此，遗传多样性越低，表明种群中的基因型

趋于同质化，增加了物种遗传漂变风险，潜在的遗传

问题也随之增加，导致群体难以有效应对环境变化。

因此，检测群体的遗传多样性在正确制定动物育种

策略、传染性疾病防控及种质资源保护等方面发挥

着重要作用［21-22］。全雌黄颡鱼种群作为黄颡鱼规模

化人工繁殖和持续遗传改良的必要母本配套系，研

究其群体遗传多样性有助于制定后续育种计划，同

时也可为了解黄颡鱼种质资源状况提供重要数据。

通过分析群体遗传结构，可以优化全雌种群性状，进

一步明确遗传改良的方向，为黄颡鱼产业的可持续

发展提供技术支持和指导。本研究对黄颡鱼全雌种

A. 黄颡鱼全雌、野生与其他养殖群体SNPs主成分分析（PCA）。每个散点代表 1个样本，同色为同一群体，空间距离越近遗传背景差异

越小；7个群体大致聚为 3类，反映群体间及群体内遗传差异。B. 黄颡鱼全雌、野生与其他养殖群体系统发育树；不同颜色节点代表不同群

体。分支距离反映遗传关联程度：距离越近遗传背景差异越小，反之则越大，直观呈现群体遗传聚类关系。A. Principal component analysis 
of SNPs of all-female，wild，and other cultured populations of yellow catfish. Each scatter represents one sample，and samples of the same color 
belong to the same population. The closer the spatial distance，the smaller the genetic background difference. Seven populations are roughly clus‐
tered into 3 groups，reflecting inter- and intra-population genetic differences. B. Phylogenetic trees of all-female，wild，and other cultured popula‐
tions of yellow catfish； Nodes of different colors represent different populations. Branch distance reflects the degree of genetic relatedness： the 
closer the distance，the smaller the genetic background difference，and vice versa，intuitively showing the population genetic clustering relation‐
ship.

图2 黄颡鱼全雌、野生与其他养殖群体遗传结构分析

Fig. 2 Genetic structure of all-female，wild，and other cultured populations of yellow catfish T. fulvidraco
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群、湖北省 1个野生群体和 5个养殖群体进行全基因

组重测序，利用 SNP 分子标记对其遗传多样性和遗

传结构进行比较研究，结果表明全雌群体与湖北省 5
个养殖群体的遗传多样性水平相近，均低于野生群

体。在遗传结构上，全雌AF群体与其他养殖群体的

亲缘关系较为密切，同时其内部也存在与野生群体

亲缘关系较近的个体。

基因组重测序后所获得的等位基因数目，以及

这些等位基因的频率分布模式，是影响多态信息含

量的关键因素［21］，被用于衡量分子标记的多态性。

核苷酸多样性用 2条序列相同位点碱基存在差异的

平均概率值表示，反映序列中SNP的多态性，常用于

衡量种群内或种群间的遗传多样性，是遗传变异的

一个量化值，其值越大表明群体遗传多样性越高。

本研究中全雌种群核苷酸多样性指数值呈现出较低

水平，但与其他养殖群体结果相近。群体基因杂合

度（heterozygosity，H）指某一基因座上等位基因是杂

合体的频率，分为观测杂合度 Ho和期望杂合度 He，
反映了群体遗传变异程度［22］，是评价群体遗传多样

性的另一个重要指标。为消除性别带来的影响，剔

除雄性个体后，除雌性比例为 100% 的 QJ 群体未发

生变化外，YX群体的Ho与剔除前相同，其他养殖群

体的 PIC、Ho 和 He 均有所降低。本研究发现，群体

中的雄性个体剔除前后，全雌种群与其他养殖群体

类似，它们的 PIC、Ho 和 He 值均低于野生群体。这

一结果表明全雌种群的遗传多样性虽然不及野生群

体，但与其他作为繁殖亲本的养殖群体相当。野生

群体的遗传多样性水平高于各养殖群体，这种遗传

差异可能主要来源于 2个方面，一是养殖群体通常存

在近亲繁殖现象，同时在多年人工繁殖过程中，部分

群体被丢弃或者死亡，而又未有足够丰富的群体进

行补充，导致遗传多样性降低［14］；二是来自高强度的

遗传选育，在养殖性能改良过程中，通常选择生长

快、抗性好或饲料利用率高的一小部分群体作为亲

本继续选育，这势必会导致遗传多样性降低。本研

究中的野生黄颡鱼群体遗传多样性与吴勤超等［23］

利用微卫星标记分析长江中上游流域黄颡鱼野生

群体遗传结构存在较大差异，这种差异可能归因于

研究方法的不同。Schmidt 等［24］指出，杂合度的评

估应综合考虑单态位点与多态位点。若在分析过

程中忽略了单态位点，可能会导致评估结果产生显

著偏差。本研究采用全基因组重测序技术，在广泛

的基因组层面上进行了深入分析，优于仅利用基因

组有限区域的微卫星标记方法。

群体遗传多样性和群体杂合度是反映群体内的

遗传变异状态的核心指标，而群体间遗传分化程度

则揭示了不同群体之间的遗传变异水平。群体间的

遗传分化程度可以通过群体间遗传分化指数（Fst）进

行评估，以 Fst 值 0.05、0.15、0.25 为划分界限，群体

间遗传分化程度随 Fst 升高依次为低程度、中等程

度、较大程度、极显著程度［25］。本研究中，全雌群体、

野生群体和其他养殖群体的两两 Fst均小于 0.15，表
明各群体间整体处于低水平遗传分化状态。此外，

基因流动是表征基因在群体内及群体间迁移扩散的

关键指标［25］。本研究中所有群体间的基因流（Nm）

值均大于 1，提示群体间存在广泛的基因交流，这一

结果与低水平遗传分化的特征相契合，进一步印证

了各群体间遗传分化程度较低的结论。与薛淑群

等［26］采用靶位区域扩增多态性（target region ampli‐
fied polymorphism，TRAP）标记分析养殖与野生黄

颡鱼群体的遗传关系相比，本研究中群体间的基因

流动程度更高。造成这一差异的原因除了近年来黄

颡鱼养殖规模急速增长以外，本研究的黄颡鱼群体

样本均采集自湖北省——该地区作为全国黄颡鱼养

殖产量最大的地区，养殖群体资源更为丰富，为群体

间的基因交流创造了更有利的条件。

群体遗传结构差异是遗传多样性的重要体现形

式［27］，系统发育树和主成分分析（PCA）是解析群体

遗传结构的常用方法。本研究PCA与系统发育结果

一致显示，7个群体大致聚为 3簇，LH野生群体呈明

显遗传分化（分两亚簇），JM群体单独成簇，AF群体

与 4个养殖群体存在部分聚类重叠。同时，本研究中

AF、JM、LH群体的个体相对于其他养殖群体较为分

散（图 2），推测这 3个群体内部个体间亲缘关系相对

较远，存在一定的遗传背景差异，这可能与人工养殖

中为维持种质质量而采取的近亲繁殖规避措施相

关，例如通过筛选不同地理来源的亲本进行繁育，以

避免群体遗传多样性下降。此外，LH野生群体中部

分个体与养殖群体的亲缘关系较近，这可能与养殖

群体的亲本来源有关，或因黄颡鱼养殖水域多与自

然水体相邻，导致在池塘淹水等特殊情况下，部分养

殖黄颡鱼逃逸至自然水域中，导致野生群体部分个

体携带与养殖群体相似的遗传背景。

群体遗传多样性、杂合度和群体间遗传分化程

度衡量了不同群体间的遗传变异情况。遗传变异主

要由自然选择和人工选择共同驱动。自然选择主导
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生物对环境的适应性进化，人工选择则以满足人类

生产需求为目标，但该过程常忽视生物对外界环境

的适应能力。长期针对经济性状的定向人工选择易

导致种群的SNP多态性降低［28］，且养殖群体中近亲

繁殖现象普遍，进一步加剧遗传多样性流失。已有

研究表明，黄颡鱼超雄鱼亲本经过多代自交后出现

繁育系退化，生长和抗病等性能显著下降［4］。这提示

黄颡鱼养殖需强化遗传资源保护，在自然水域周边

或网箱养殖场景中，应严格管控养殖水体排放，避免

养殖个体逃逸引发野生群体基因污染。在全雌种群

选育及生产中，需通过最优贡献选择、配偶选择等育

种策略，最大化维持群体遗传多样性，同时监测并限

制近亲繁殖，保障养殖种群的种质稳定性与可持

续性。

本研究通过系统分析黄颡鱼全雌群体、野生群

体及其他养殖群体的遗传多样性与遗传结构，明确

当前全雌种群与湖北地区各养殖群体的遗传多样

性水平相近，具备作为后续遗传选育基础群体的潜

力，但从种质长期维持角度看，提升繁殖群体遗传

多样性仍是亟待解决的关键问题。同时，本研究筛

选的 SNP 标记，也为黄颡鱼分子辅助育种工作的开

展提供了重要的分子工具支持。后续研究可基于

本研究揭示的群体间的遗传差异和多样性特征，进

一步制定针对性的遗传资源保护和管理策略，有效

规避遗传资源流失和基因污染风险，最终实现黄颡

鱼种质资源的可持续利用，为产业健康发展提供

保障。
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Comparative analysis of genetic diversity and structure 
of all-female，wild，and other cultured populations 

in yellow catfish Tachysurus fulvidraco
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Aquaculture，Huazhong Agricultural University，Wuhan 430070，China；

2.HuBei HuangYouYuan Fishery Development Limited Company，Wuhan 430299，China

Abstract In order to explore the genetic diversity and structure of all-female yellow catfish 
（Tachysurus fulvidraco） population and to reveal their genetic differences from wild and cultured popula‐
tions，this study focused on yellow catfish in Hubei Province. A total of 210 individuals were collected from 
1 wild population （LH） and 6 cultured populations （WH，QJ，YX，JM，JZ，all being breeding parent popu‐
lations） containing the all-female population （AF） in Hubei Province. Whole-genome resequencing was 
performed on these individuals，and the genetic diversity and genetic structure of the 7 populations were sys‐
tematically analyzed. The results showed the following： In terms of genetic diversity，the nucleotide diversi‐
ty （ND），average polymorphism information content （PIC），average observed heterozygosity （Ho），and 
expected heterozygosity （He） of the all-female populations were 0.000 5，0.046 9，0.052 5 and 0.046 9，re‐
spectively. the corresponding indices of the other cultured populations were 0.000 6，0.047 7，0.052 4，and 
0.047 7，respectively，with no significant difference between the all-female population and the other cultured 
populations. However，the ND，PIC，Ho，and He of the wild populations were 0.001 7，0.178 4，0.197 4 
and 0.178 4，respectively，which were significantly higher than those of the all-female population and other 
cultured populations. Further analysis of female individuals revealed that the ND, PIC, Ho, and He of the 
all female population showed no significant difference from the average values of the female individuals in oth‐
er cultured populations (0.000 6, 0.047 3, 0.052 2, and 0.047 3, respectively), but both were much lower 
than those of the wild female population (0.004 1, 0.302 2, 0.508 3, and 0.352 3, respectively). Regarding 
genetic structure characteristics，the results of phylogenetic analysis and principal component analysis 
（PCA） revealed that some individuals in the all-female cultured population that had a close genetic relation‐
ship with the other 6 populations，and some individuals from the cultured populations and wild population al‐
so shared similar genetic backgrounds. In conclusion，the genetic diversity of the all-female was similar to 
that with the other cultured populations，and both were significantly lower than that of the wild populations，
This suggests that in future yellow catfish breeding，targeted improvement of the genetic diversity of female 
parent populations is of great significance for ensuring germplasm quality and the sustainable development 
of the industry.

Keywords yellow catfish （Tachysurus fulvidraco）； all-female population； whole-genome resequenc‐
ing； genetic diversity； genetic structure； genetic breeding
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