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贵州两地理群体鲫的系统发育及遗传分化

安    苗*，  周其椿，  曹恒源，  郭健康
(贵州大学动物科学学院，贵州 贵阳    550025)

摘要： 分布于贵州省普安县青山镇和威宁县草海的鲫，系喀斯特山区彼此隔离的2个地
理群体，为探明其遗传结构，探讨彼此间系统关系及遗传分化情况，本研究对其mtDNA
D-loop 区进行测序分析。结果显示：普安鲫有919和921~927bp 8种序列长度类型，分属
27种基因型和14种单倍型；草海鲫有923~925bp 3种序列类型，分属11种基因型和6种单
倍型；序列差异因碱基替换和缺失/插入不同所致。普安鲫是银鲫和鲫指名亚种及其所
含3个亚类群的混生群体；草海鲫为鲫指名亚种2个亚类群的混合群体。普安鲫及其指名
亚种群体遗传多样性水平中等，草海鲫及其指名亚种群体遗传多样性偏低，普安的银鲫
群体遗传多样性水平极低。研究表明，喀斯特山区2地理群体鲫具有群体组成复杂和母
系来源多样的发育特点，因长期的地理隔离、生殖隔离和基因交流缺乏所造成的遗传漂
变和进化速率差异，其基因型和单倍型呈明显地理分布格局，各群体间遗传分化严重。
普安的银鲫系东北银鲫起源，遗传变异低，急需改善亲本质量。草海鲫因奠基者效应、
瓶颈效应和遗传漂变导致其遗传多样性偏低。本研究丰富了喀斯特山区鱼类群体遗传学
资料，为地方鲫种质资源鉴定与评价提供基础资料。
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鲫(Carassius auratus)具有广泛的地理分布、

众多的地方种群以及丰富的遗传变异。贵州地

处西部喀斯特山区，孕育了独特的地方鲫，如普

安县青山镇一带山塘水体中的普安鲫[1]。罗静等 [2]

研究贵州与云南、四川和湖北的鲫间既有相同

单倍型也有独有单倍型，而与银鲫 (Carassius
auratus gibelio)无共享单倍型，王姝妍 [3]报道普安

鲫是鲫指名亚种(Carassius auratus auratus)和银鲫

的混生群体。比较而言，威宁县草海国家级自

然保护区内鲫的研究比较欠缺，姚纪花等 [4]对草

海鲫与其余5个地理种群研究结果显示，它与云

南滇池鲫之间遗传关系最为密切，存在mtDNA
的多态性，无显著遗传分化。最近我们研究发

现其性比严重失调 [5]，群体中存在二倍体和三倍

体 [6]。综上所述，地理上彼此隔离且具有独特生

物学性状的2种鲫群体，其组成及所属地位尚存

疑问，彼此间系统发育关系及遗传分化仍不甚

清楚。

mtDNA 呈母系遗传和快速进化特点，能有

效分辨较近的进化事件，是群体遗传学和分子

系统学研究的重要标记。其中控制区进化速度

最快，遗传变异大，能够有效地检测种群分

化，甚至能发现亚种的存在，非常适合种内遗

传分化和遗传关系研究 [7-9]。本研究拟对2地理鲫

群体mtDNA D-loop区测序与分析，系统地比较

其遗传结构，了解彼此间的系统发育关系与遗

传分化，为地方鱼类种质资源保护与利用提供

理论指导。

1    材料与方法

1.1    样品来源

样品鲫采自贵州省普安县青山镇普安鲫原种
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场及附近的山塘(群体记为GP)和贵州省威宁县草

海国家级自然保护区3个站点 [6](群体记为GC)，
普安县和威宁县地处我省西部和西北部典型的

喀斯特山区。红鲫(C. auratus red var.)采自贵州大

学教学实验农场，作为对照(群体记为DH)。从

渔获物中随机挑选健康的个体，活鱼运回校养

殖室暂养，解剖取背部肌肉于 100%乙醇中，

– 2 0  ° C 保存备用。 5 1尾普安鲫的体质量为

(119.43±67.27)g，体长为(15.79±2.88)cm；26尾草

海 鲫 的 体 质 量 为 ( 7 8 . 9 0 ± 7 . 4 3 ) g ， 体 长 为

( 1 3 . 8 0 ± 0 . 3 1 ) c m ； 1 0 尾 红 鲫 的 体 质 量 为

(46.60±4.27)g，体长为(9.87±0.17)cm。

1.2    实验方法

全基因组DNA的提取    用天根生化科技(北京)
有限公司的血液/细胞/组织基因组DNA提取试剂

盒提取肌肉样品中DNA，WFZ-UV-2100型紫外分

光 光 度 计 测 定 D N A样 品 纯 度 和 浓 度 ， 所 获

DNA原液于–20 °C保存备用。

PCR扩增与序列测定    根据萍乡红鲫(NC015142)
的mtDNA D-loop区基因序列，使用Primer Premier
5.0设计引物，由上海捷瑞生物工程有限公司合

成。上游序列为：5’-TCGCACTGTTCCTTGTTC-3’，
下游引物为：5’-TAGGCGTCTTGGGCTAAT-3’，扩

增片段长度约1336 bp。
PCR反应总体积为20μL，包括2×Taq PCR

MasterMix试剂(含0.1U Taq Polymerase/μL，500μM
dNTP each，20mM Tris-HCl，100mM KCl，3mM
MgCl2)10μL，模板DNA 2μL，上、下游引物各

1μL，ddH2O 6μL。所需试剂均购自天根生化科

技(北京) 有限公司。94 °C预变性5min；94 °C变

性30 s，58 °C退火60 s，72 °C延伸90 s，共35个
循环；最后72 °C充分延伸10 min，4 °C保存。整

个反应在AB公司(美国)的PTC-200PCR扩增仪上

完成。经 1 . 5 %琼脂糖凝胶电泳，置凝胶于

BioSens SC 710紫外凝胶成像系统中观测，以

DL2,000 DNA Marker作参照，判断PCR产物及

PCR产物是否为目的片段。产物经回收和纯化后

送北京诺赛基因组研究中心有限公司双向测

序。

1.3    数据处理及分析

用Clustalx 2.0软件对所测得的正、反向序列

进行拼接，手动检查确定每个位点准确性。以

淇河鲫(EF633637) D-loop区序列做参考，将所有

一致性序列用BioEdit软件编辑成Mega软件能识

别的格式。利用DAMBE version:5.5.17划分基因

型，序列提交GenBank，登记号GI:1805330，序

列号:KP899460- KP899498。用DNASP4.50.3计算

单倍型数、序列变异位点、遗传多样性和遗传

分化参数，基因流由Nm≈(1-Fst)/(4Fst)计算。采

用MEGA 6.06计算碱基的组成、替换、缺失/插入

和遗传距离，采用邻接法，基于Kimura双参数模

型构建分子树。

2    结果与分析

2.1    喀斯特山区2个地理群体鲫mtDNA D-
Loop区序列差异

D-Loop序列长度、碱基组成及变异    普安鲫

mtDNA D-Loop序列长度有919和921~927bp 8种类

型，草海鲫序列长度有923~925bp 3种类型，对

照红鲫的序列长度为923和924 bp(表1)。2个地理

群体碱基含量差别不大，呈明显的 A T含量

(65.3%、65.2%)高和GC含量(34.7%、34.8%)低的

偏 向 性 特 点 。 其 A T 含 量 略 高 于 对 照 红 鲫

(64.8%)，而GC含量略低于红鲫(35.2%)。普安鲫

有转换位点43个，颠换位点15个，缺失 /插入位

点 25个。草海鲫有转换位点 25个，颠换位点

3个，缺失 /插入位点 16个。红鲫有转换位点

表 1    鲫3个群体mtDNA D-Loop区核苷酸组成

Tab. 1    Nucleotide composition of mtDNA D-loop of three populations of C. auratus

群体 population T(U) C A G
序列长度(bp)对应个体数/尾  individual number for different sequence length

919 921 922 923 924 925 926 927

GP 32.9 20.4 32.4 14.3 3 1 8 12 19 6 1 1

GC 32.7 20.6 32.5 14.2    19 6 1   

DH 32.7 20.7 32.1 14.5    8 2    
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7个，颠换位点1个，缺失 /插入位点16个。转换

数都大于颠换数，碱基替换未达到饱和。

D-Loop区的基因型    87尾个体共产生39种基

因型 (genotype, Gep1-39)序列，其中普安鲫有

27种，Gep16、Gep32和Gep36与红鲫共享；草海

鲫有11种，Gep38与红鲫共享，剩下1种基因型

(Gep7)为对照红鲫独有(表2)。2地理群体无相同

的基因型。

Blast结果显示，普安鲫的Gep25和Gep35与黑

龙江的银鲫(GU138989)、方正银鲫(AB377293)和
银鲫A系(AY786068)等同源性达100%；Gep10和
Gep21与方正银鲫(EF633622)同源性达100%。草

海鲫的 Gep5、 Gep13和 Gep38分别与淇河鲫

(EF633640)、方正银鲫 (EF633620)和金鱼C.
auratus auratus (JF694781)以及红鲫(GQ303444)的
同 源 性 达 1 0 0 % 。 其 余 3 1 种 基 因 型 与 鲫 属

Carassius鱼类同源性高达97% ~ 99%，说明测定

的序列为控制区。

mtDNA D-loop单倍型分布    87尾个体共产生

20种单倍型，其中普安鲫共产生14种单倍型，

Hap3和Hap19与红鲫共享，另12个单倍型为其独

有；草海鲫有6种单倍型，除Hap7与红鲫共享

外，其余5个单倍型也为其独有；对照红鲫有3个
单倍型，分别与普安鲫和草海鲫共享(表2)。普

安和草海2个鲫群体无共享的单倍型，呈明显的

地理分布格局。

表 2    鲫3个群体单倍型分布

Tab. 2    Distriibution of haplotypes in three populations of C. auratus

单倍型haplotype 基因型 genotype
群体population

单倍型对应个体总数/尾
haplotype of total individual numberGP GC DH

Hap1 Gep1, Gep 2, Gep6, Gep11, Gep25, Gep35 24 24

Hap2 Gep3, Gep 4, Gep14 12 12

Hap3 Gep7, Gep16, Gep24, Gep26, Gep32 9 7 16

Hap4 Gep8, Gep15, Gep39 9 9

Hap5 Gep5 1 1

Hap6 Gep10, Gep21, Gep31 4 4

Hap7 Gep38 1 2 3

Hap8 Gep9 1 1

Hap9 Gep12, Gep 13 2 2

Hap10 Gep17, Gep29, Gep 30 3 3

Hap11 Gep18, Gep33 2 2

Hap12 Gep19 1 1

Hap13 Gep20 1 1

Hap14 Gep22 1 1

Hap15 Gep23 1 1

Hap16 Gep27 1 1

Hap17 Gep28 1 1

Hap18 Gep34 1 1

Hap19 Gep36 1 1 2

Hap20 Gep37 1 1

总计total 14 6 3
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2.2    喀斯特山区2个地理群体鲫的系统发育关

系及其起源

单倍型间遗传距离及其系统关系    2群体的单

倍型间遗传距离(0.015)略高于草海鲫(0.011)而低

于普安鲫(0.018)。依遗传距离大于0.01，其群体

遗传变异较大的观点 [10]，本研究的2地理鲫群体

内和群体间都存在较高的变异。其中普安鲫的

单 倍 型 间 遗 传 距 离 的 变 动 幅 度 最 大

(0.001~0.040)，平均值最高(0.018±0.004)，遗传变

异最大，而草海鲫遗传差异最小 (0.001~0.024，
0.011±0.003)。

普安鲫的Hap1和Hap6与群体内其余单倍型

的遗传距离 ( 0 . 0 2 2 ~ 0 . 0 3 9， 0 . 0 2 9 ± 0 . 0 0 5；

0.024~0.040，0.031±0.005)达亚种间遗传距离

0.02~0.2的范围值 [11]，分岐较大，亲缘关系也较

远。草海鲫的Hap5也有类似情况(0.020~0.024，
0.022±0.002)。

从 G e n B a n k中下载鲫属 1 8个单倍型鱼 D -
Loop区全序列(图1)，与本研究中20个单倍型一

起，进行同源一致性比对后(长度929位点)，以

鲤(Cyprinus carpio)(NC018037)为外群，构建NJ分
子 系 统 发 育 树 。 结 果 显 示 ， 外 群 鲤 和 鲫 属

( C a r a s s i u s ) 单 独 成 一 枝 ； 鲫 属 中 黑 鲫 ( C .
carassius)和鲫为独立2枝，与传统分类一致。本

研究中普安鲫是一个含银鲫的混生群体，与王

姝妍 [3]的结果相似；草海鲫是一个含类似淇河鲫

的单倍型鱼 (EF633640)的混合群体；Hap1和

图 1    三十九个单倍型D-Loop区序列构建的NJ系统发育树(1000 Bootstrap)

Fig. 1    Phylogenetic tree of thirty-nine haplotypes based D-Loop sequences by NJ method(1000 Bootstrap)

2 期 安    苗, 等: 贵州两地理群体鲫的系统发育及遗传分化 181

 

http://www.scxuebao.cn



Hap6为银鲫，Hap5类似于行天然雌核发育的淇

河鲫；2群体除Hap2和Hap13亲缘关系最近外，

其余单倍型间关系较远(图1)。系统关系显示2群
体组成的多样性和地理隔离的独立性。

起源与进化    借鉴王姝妍 [3]和Takada 等 [12]的

研究结果，从GenBank下载鲫属47个单倍型鱼序

列与本研究的20个单倍型序列经比对后(长度319位
点)，构建NJ分子进化树(图2)。鲫属67个单倍型

鱼明显分为2枝，日本银鲫和我国鲫占据其中

1枝，我国鲫分为 6个亚类群 (Subl ineage  Ⅰ~
Sublineage Ⅵ)(图2)，其聚类情况与王姝妍 [3]的研

究结果大致相似。本研究的20个单倍型中，普安

鲫的Hap1和Hap6属银鲫聚在亚类群Ⅱ内，与黑

龙江水系银鲫同源；Hap8、Hap11、Hap14、
Hap16和Hap18一起聚在亚类群Ⅴ内，属长江中

下游的鲫起源；剩余7个单倍型在亚类群Ⅵ中为

彼 此 独 立 3 个 枝 系 ， 其 中 H a p 1 2 、 H a p 1 5 、

Hap17、Hap3和Hap19 5个单倍型单独聚集一起，

结合Hap3和Hap19同红鲫共享，推测它们与红鲫

同源，Hap13与普安鲫的单倍型DQ984982和草海

鲫 H a p 2 聚 类 ， H a p 1 0 与 普 安 鲫 的 单 倍 型

DQ984952聚集，它们相互独立并与其他地理群

体关系较远。因此普安鲫是银鲫、鲫指名亚种

的亚类群Ⅴ和亚类群Ⅵ共同组成，由多个母系

起源的混生群体，与王姝妍 [3]群体组成的结论略

有不同(多出亚类群Ⅴ)。草海鲫是鲫指名亚种的

亚类群Ⅳ和Ⅵ组成的混合群体；Hap5与萍乡红

鲫HQ875340和淇河鲫EF633640一起聚在亚类群

Ⅳ中，起源于我国东南部鲫；另5个单倍型聚集

在亚类群Ⅵ中，同红鲫共享的Hap7与金鱼和红

鲫一起来源于南方野生鲫，剩余4个单倍型从亚

类群Ⅵ内分离后在喀斯特山区有着独立进化特

点。草海鲫Hap7与普安鲫5个单倍型虽属红鲫起

源，但在亚类群Ⅵ内分属不同谱系，应为不同

母系来源。2地理群体除Hap13和Hap2关系近有

同一起源外，其余单倍型无同一母系来源。

2.3    喀斯特山区2个地理群体鲫的遗传多样性

和遗传分化

遗传多样性    从S、H、Hd、Pi和K 5个遗传

多样性参数比较来看，普安鲫 (GP)都比草海鲫

(GC)要高得多 (表3)，其群体遗传变异程度最

大，遗传多样性最高。3个亚种间普安鲫指明亚

种 (PCA)群体的多样性程度最高，普安的银鲫

(PCG)的多样性最低。

遗传分化    D、Fst和Gst 3个遗传分化参数显

示，2地理群体间及其亚种种群间都存在显著遗

传分化 (表4)。遗传分化由群体内遗传变异造

成，而且它们的Nm值都小于1，说明地理隔离或

生殖隔离等遗传漂变已阻碍了群体间基因交

流，遗传分化严重。以鱼类mtDNA碱基突变率

每百万年2%估算 [13 -14 ]，3个亚种间分岐时间以

PCG与PCA和CCA间的1.45 Ma最大，PCG和

CCA间0.50 Ma最小。另外PCA与DH无分化，存

在较强的基因交流。

3    讨论

3.1    喀斯特山区2个地理群体鲫的起源与进化

普安鲫系统地位及起源之前已有报道[1,15-16] ，
结合本研究结果有几点值得商榷：①起源，普

安的银鲫与黑龙江的银鲫及其品系有很高同源

性(99%~100%)，依据我国银鲫自然分布于黑龙

江水系和额尔齐斯河水系[17]，出现在南方水体中

的银鲫已证实系北方起源  [3,18-23]，再结合其雌核

生殖和mtDNA母性遗传特点，可推断普安的银

鲫也为北方银鲫起源，迁入可能性极大。另23尾
鲫指名亚种与我国鲫亚类群Ⅴ和Ⅵ同源，但长

期的隔离已显示其喀斯特山区本土进化特点，

与其他水域鲫关系变得疏远。②3个亚类群(Ⅱ、

Ⅴ和Ⅵ)的侧线鳞范围不同于之前的A、B和C类

型鱼 [1]，28尾银鲫的侧线鳞为29~31(30.29±0.71)，
亚类群Ⅴ的6尾鱼侧线鳞为28~30(29.00±0.63)，亚

类群Ⅵ的17尾鱼侧线鳞为26~30(28.41±1.00)。银

鲫和亚类群Ⅴ鱼侧线鳞涵盖有A型和B型鱼，亚

类群Ⅴ涵盖有A、B和C型鱼。侧线鳞31的鱼只出

现在银鲫中，侧线鳞26和27的鱼只出现在亚类群

Ⅴ 中 。 ③ 倍 性 ， 俞 浩 祥 等 [ 1 ] 报 道 其 染 色 体

2n=156，而Luo 等 [2 ]指出其群体中既有四倍体

(2n=100)也有六倍体(2n=150)。一些地方鲫多种

倍体混居较为常见 [2,6,22-25]，程磊等人认为鲫指名

亚种和银鲫中同时有二倍体和三倍体 [24]，肖俊 [25]

认为鲫染色体多倍化是远缘杂交所致，普安鲫

可 能 也 有 类 似 情 况 。 ④ 命 名 ， 普 安 鲫 称 C .
auratus更恰当，其中的银鲫亚种宜用C. auratus
gibelio，指名亚种以C. auratus auratus命名。

草海鲫虽然存在性比失衡以及染色体高倍的

现象 [5-7]，但本研究证实其并非银鲫，而是鲫指

名亚种2个亚类群的混合群体，学名适合用C.
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图 2    鲫属67个单倍型D-Loop区序列构建的NJ分子进化树(1000 Bootstrap)
ZG.中国大陆广布的鲫；CJ.长江中下游鲫；DN.东南部鲫；TW.台湾鲫；FJ.福建鲫；DB.东北银鲫

Fig. 2    Molecular evolutionary tree of sixty-seven haplotypes of Carassius based D-Loop sequences by NJ method
(1000 Bootstrap)

ZG. the wide distribution of crucian carp in mainland China; CJ. crucian carp in the middle and lower reaches of the Yangtze River; DN. crucian carp in
southeast China; TW. crucian carp in Taiwan; FJ. crucian carp in Fujiang; DB. silver crucian carp in northeast China
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auratus auratus。亚类群Ⅳ中的Hap5鱼与淇河鲫

(EF633640)同源性达100%，结合草海在上世纪

50年代末和90年代末有过人工养鱼历史 [30]，推测

为侵入对象。亚类群Ⅵ中的Hap7与金鱼同源，

其余4个单倍型从亚类群Ⅵ中分离后，在草海封

闭水体中有长期独自进化的历程。

3.2    喀斯特山区2地理群体鲫的遗传多样性

遗传多样性对于一个物种的延续与进化具有

重要的意义。Hd和Pi是评价mtDNA 多态性的2个
重要指标。如果把王姝妍 [5]关于南方11个省市鲫

P i 按 大 小 划 分 为 遗 传 多 样 性 低

( P i = 0 . 0 0 3 9 ~ 0 . 0 0 8 8 )、遗传多样性水平中等

( P i = 0 . 0 1 0 1 ~ 0 . 0 1 7 4 ) 、 遗 传 多 样 性 较 高

( P i = 0 . 0 2 0 0 ~ 0 . 0 2 5 4 ) 和 遗 传 多 样 性 高

(Pi=0.0385~0.0854)4个档次，则本研究的普安鲫

及其指名亚种遗传多样性处于中等水平，而银

鲫遗传多样性水平极低，草海鲫及其指名亚种

的遗传多样性水平偏低。虽然草海鲫及其指名

亚种有较高单倍型多样性 (Hd>0.5)，但较低的

Pi值提示尚未能积累核苷酸多样性。

普安鲫分布于青山镇一带的山塘以及与暗河

相通天然水体。地处南盘江支流-马别河集雨

区，呈典型喀斯特丘陵山地地貌，环境气候恶

劣，普安鲫相比其他群体有较高遗传多样性表

明其适应能力强 ,进化潜力大。普安的银鲫表现

出单倍型多态性贫乏、个体间序列同质化和群

体遗传多样性偏低的特点，预示其亲体数量

少，繁育中瓶颈效应和遗传漂变等因素致使其

遗传变异度不高，遗传多样性水平明显下降。

因此有必要增加遗传多样性高的亲体数量来改

善种质质量。

草海国家级自然保护区，属长江流域的横江

水系，是相对较小的喀斯特封闭岩溶湖泊，在

此栖息草海鲫分布范围较窄，资源有限，有利

于个体间频繁近交和基因交流，易发生基因丢失

和遗传改变。另外其环境和资源破坏严重 [5,28]。

因此奠基者效应、瓶颈效应和遗传漂变导致群

表 3    2个地理群体鲫的遗传多样性

Tab. 3    Gentic diversity of two C. auratus geographical populations

群体population 样本数sample size H S Hd Pi K

GP 51 14 55 0.747 0.017 15.04

GC 26 6 28 0.683 0.006 5.18

PCG 28 2 3 0.254 0.001 0.76

PCA 23 12 52 0.842 0.011 9.88

CCA 25 5 13 0.657 0.004 3.95

注：PCG.普安的银鲫；PCA.普安的鲫指名亚种；CCA.草海的鲫指名亚种(25尾，未包括Hap5)；H单倍型数.S.多态性位点；Hd.单倍型多样性指

数；Pi.核苷酸多样性指数；K.平均核苷酸差异数；下同

Notes: PCG. C. auratus gibelio in Puan; PCA. C. auratus auratus in Puan; CCA. C. auratus auratus in Caohai Lake; H. number of haplotypes; S.
polymorphic sites; Hd. haplotype diversity; Pi. nucleotide diversity; K. average number of nucleotide differences; the same as below

表 4    2个地理群体鲫的遗传分化

Tab. 4    Gentic differentiation of two C. auratus geographical populations

种群1population 1 种群2population 2 D Fst Gst Nm T/Ma

GP GC 0.020±0.003 0.441* 0.150 0.317 1.00

PCG PCA 0.029±0.006 0.818* 0.301 0.056 1.45

PCG CCA 0.029±0.005 0.907* 0.380 0.026 1.45

PCA CCA 0.010±0.002 0.313* 0.144 0.549 0.50

PCA DH 0.007±0.002 0.099 n.s. 0.030 2.276 0.35

注：D.群体间遗传距离；Fst.遗传分化指数；Gst.基因分化系数；Nm.基因流；T/Ma.分岐时间/百万年；*.差异极显著(P<0.001)；n.s.无显著性

差异(P>0.05)
Notes: D. genetic distance; Fst. F-statistics; Gst. genetic differentiation coefficient; Nm. gene flow; T/Ma. multidivtime/million annum; *. means
extremely significant difference (P<0.001);n.s. means no significant difference (P>0.05)
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体变异较小，遗传多样性偏低就不足为奇。

3.3    喀斯特山区2个地理群体鲫的遗传分化

Fst是衡量群体间遗传分化程度的重要指

标。参照Fst值超过0.25时表示遗传分化极大的解

释 [31]，本研究中2个地理群体鲫间及其3个亚种群

体之间都存在高度遗传分化，其中普安的银鲫

与2地理鲫指名亚种间分化程度最高，2群体间居

中，2地理鲫指名亚种间最低。普安的银鲫与鲫

指名亚种间分化大，还体现其较大遗传距离、

较长分歧时间(1.45Ma)和极低基因流，这符合银

鲫的亚种分类地位及其雌核生殖方式，即使与

鲫指名亚种混生，因生殖隔离相互间也较难有

基因交流。2地理鲫指名亚种间遗传距离差异未

到亚种分化水平，分类地位相同，但它们有母

系来源、序列变异、单倍型分布、群体组成和

遗传多样性水平等方面差异，其分歧时间约为

0.50 Ma，发生在第四纪更新世，与苗岭山脉成

为长江与珠江两大流域诸水系分水岭和草海湖

形成的地质年代相符[32]。说明长期地理隔离、基

因交流缺乏所造成的遗传漂变和进化速率上的

差异是其分化严重的主因。
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Phylogenetic relationship and genetic differentiation of two geographical
populations of Carassius auratus in Guizhou Province

AN Miao,    ZHOU Qichun,    CAO Hengyuan,    GUO Jiankang
(College of Animal Science, Guizhou University, Guiyang  550025, China)

Abstract: Carassius auratus in Pu’an and Caohai Lake are the special isolated groups of C. auratus in the Karst
Mountain Areas. In order to fully understand the genetic structure systematically and discuss the phylogenetic
relationship and genetic differentiation of the two populations, the mitochondrial DNA control regions of two
geographical populations were analyzed by sequencing technology in this study. The results showed that C.
auratus in Pu’an had eight types of sequence length of 919 and 921-927 bp, belonging to 27 kinds of genotypes
and 14 kinds of haplotypes; C. auratus in Caohai Lake had three sequence types of sequence length of 923-925 bp,
belonging to 11 kinds of genotypes and 6 kinds of haplotypes; The sequences variation due to base substitution and
the deletion/insertion. Clustering analysis confirmed that C. auratus in Pu’an were the mixed groups of C. auratus
gibelio  and C. auratus  including their 3 sublineages. C. auratus  in Caohai Lake was the mixed groups of 2
sublineages of C. auratus. The populations of C. auratus and C. auratus in Pu’an had medium genetic diversity
and the populations of C. auratus and C. auratus in Caohai Lake had low genetic diversity, while the population of
C. auratus gibelio in Pu’an had extremely low genetic diversity. The study indicated that the two geographical
groups of C. auratus had a characteristic of complicated group composition and matrilineal diversity. As the long-
term geographical isolation, reproductive isolation and lack of gene flow resulted in the difference of genetic drift
and  evolutionary  rate,  which  made  the  genotype  and  haplotype  of  D-loop  also  had  obvious  geographical
distribution pattern, the genetic differentiation was remarkable among various groups. C. auratus gibelio in Pu’an
and in northeast of China belong to the same origin of matrilineal line, the degree of population genetic variation
was so low that improving the quality of the parents was urgent. The founder effect, the bottleneck effect and
genetic drift led to the low genetic diversity current situation of C. auratus in Caohai Lake. This experiment might
enrich  the  fish  population  genetics  research  materials  in  the  Karst  Mountain  and  provide  basic  data  for
identification and evaluation of the germplasm resources of the local C. auratus.

Key words: Carassius auratus; mitochondrial control region; genetic diversity; phylogeny relationship; genetic
differentiation; Karst Mountain
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