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摘要! 为了解千岛湖大眼华鳊不同地方群体的遗传分化!以千岛湖大眼华鳊为材料!通过形态

度量学和分子生物学的方法对其进行了研究% 形态变量的主成分分析"7-&#结果的散布图

显示!/ 个群体的标本重叠在一起!表明 / 个水域的大眼华鳊没有发生形态上的分化% 通过对

线粒体 580//M 区的序列分析共发现了 10 个变异位点!/7 个单倍型% %!树和单倍型网络图均

未显示出各群体有分化的趋势% / 个群体的平均碱基组成差异很小!且 &?N含量"691:1E#

高于 D?-含量"/713:E#!各群体均表现出高单倍型多样性" *#和低核苷酸多样性"

"

#的特

点!汾口的遗传多样性最高"* @2186: C2123:!

"

@21229 06 C21222 98#!临岐次之"* @2186: C

21230!

"

@21229 7/ C21222 93#!富文最低" * @218/0 C212/0!

"

@2122/ /2 C21222 /7#% 各

群体间均具有较强的基因流"K

:

A9#!其中汾口和富文之间最强"K

:

@10192#% 两两群体之

间的遗传分化指数"D

AH

#都呈现出不显著的轻度分化"D

AH

B2127!"A2127#% 主成分分析和线

粒体序列分析综合表明!千岛湖各水域的大眼华鳊属于一个随机交配群体% 为了保护这一重

要的渔业资源!建议继续保持千岛湖大眼华鳊的基因流格局!减少人为因素对该物种在库区活

动的影响%

关键词! 大眼华鳊& 形态度量学& 主成分分析& 580//M& 千岛湖

中图分类号! F/9:& *8301944444444 文献标志码'&

44自 12 世纪 72 年代新安江水库#千岛湖$蓄水

以来"库区原有的河道和溪流被淹没"取而代之的

是水下环境复杂的深水水库' 水体环境的改变"

必然对于鱼类的生存造成重大的影响
(3)

' 千岛

湖库区水域呈一个英文字母 X型"除上游新安江

来水外"在千岛湖库区的汾口&富文&临岐 / 个方

向各有一主要支流注入库区
(1)

"/ 个水头水域水

体流速较快"溶氧高"饵料充足"是天然鱼类重要

的产卵和索饵区' 许多类群也在这三个区域建立

起各自的繁殖群体'

大眼华鳊#<(4(:&%8% 8%)&.7-$是千岛湖天然

经济鱼类中产量最高的鱼类之一
(/)

"它隶属于鲤

形目#-=M4;B;@/4:GA$"鲤科 #-=M4;B;J3G$"华鳊属

#<(4(:&%8%$' 由于该种的定名目前国内尚存争

议
(/)

#另一观点认为该种为伍氏华鳊
(9)

$ "我们依

据张鹗等
(7)

最新的研究结果"将千岛湖的华鳊定

名为大眼华鳊' 由于千岛湖水体自然相通"而这

/ 个水头水域相距又很远"大眼华鳊各种群之间

是否发生分化尚不清楚' 目前"国内外针对同一

水域鱼类的群体遗传研究也较多"如对褐鳟

#<%'8. +&1++%$的研究表明在同一湖泊中这一鱼

类出现了分化的种群
(6 50)

%孟玮等
(:)

对额尔齐斯

河银鲫的研究也发现两个群体发生了形态和分子

水平 上 的 分 化% 而 闵 锐 等
(8)

对 滇 池 金 线
)

#<(4.),)'.)*0('1->&%*%8($的研究发现该种的 6

个群体并未发生形态学的分化' 而先前关于大眼
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华鳊的研究"集中在生物学
(/"32)

&分类学
(7"33)

以及

台湾大眼华鳊和大陆几个水系大眼华鳊的亲缘关

系
(31)

上"并未见有该种在同一水域遗传格局的研

究' 我们利用形态度量学和线粒体 580//M 序列

分析的方法"通过分析 / 个不同地方的大眼华鳊

群体之间的形态和遗传差异"探讨千岛湖大眼华

鳊群体间的种群动态和基因流"从而为了解定居

性淡水鱼类在湖泊&水库中的散布和交流模式提

供基础的参考资料"也为保护千岛湖大眼华鳊这

一重要的渔业资源提供理论依据'

34材料与方法

$%$&实验材料

实验所用大眼华鳊取自杭州千岛湖库区"进

行形态测量的标本分别来自汾口 #98 尾$&富文

#39 尾$&临岐#71 尾$#图 3$/ 个距离较远的水源

头水域"均为 1232 年 9 月 : 日D1232 年 9 月 32

日采集后运回浙江省杭州千岛湖发展有限公司水

科所实验室进行现场测量' 进行分子生物学实验

的标本分别来自!汾口#1: 尾$"采于 122: 年 0 月

和 1232 年 9 月%富文#17 尾$"采于 1232 年 6 月%

临岐#1: 尾$"采于 122: 年 0 月' 取新鲜肌肉组

织样品保存于无水乙醇中"带回上海海洋大学实

验室进行后续实验'

图 $&千岛湖大眼华鳊采样图

SAB%$&7J2=5EC@A3B =G5GA:3=:F=(!1):*;/

A3_A53D5:J<9562

$%'&实验方法

形态度量学测定44参照谢仲桂等
(33)

对华

鳊属鱼类坐标点的选择"采用电子天平&数显游标

卡尺及量鱼板对 / 个样点共计 337 尾大眼华鳊测

量全长&叉长&体长&体高&体质量&头长&吻长&尾

柄长&尾柄高&眼径&眼间距等 33 个可量性状及

&9&&-&9-&95&9(&-5&-(&5(&5,&5D&,(&

(D&,D&,+&,)&D+&D)&+)共 3: 个框架数据'

其中全长&叉长&体长精确度为 3 ::"体质量精确

度为 213 L"其余数据精确度为 213 ::#图 1$'

图 '&大眼华鳊框架数据测量图$引自谢仲桂等 &$$'

%

SAB%'&!25=<>2E23G=:F=(!1):*;/

$ À2&71+

&$$'

%

44580//M 序列测定44使用改进的酚氯仿

法
(3/)

从肌肉组织中提取基因组 5%&"溶于纯水

中在 512 K冰箱中保存备用' 使用引物 5'3

#&----NDD-N---&&&D-$和 5+1#&N-

NN&D-&N-NN-&DND$

(39)

进行 7-$扩增获

得包含 580//M 区的线粒体 5%&片段' 72

!

'反

应体系包括 712

!

'的 32 > R<@@G4缓冲液"

912

!

'2L-0

1

# 17 ::/06'$"912

!

'J%N7"各

312

!

'的正反向引物"72 <322 BL 模板 5%&"1 #

2%A 酶"灭菌 JJ+

1

"补齐' 7-$扩增反应的条件

为 89 K预变性 1 :;B%92 个循环"每个循环包括

变性 89 K /2 A"退火 72 K /2 A"01 K延伸 317

:;B%延伸 01 K 32 :;B%9 K保存
(39)

' 扩增产物

的纯化和测序由上海生工生物有限公司完成' 测

序仪器为 &9)/0/2"所测序列约为3 222 RM左右'

$%+&数据处理

主成分分析44为消除异速生长和体型差异

带来 的 影 响" 对 测 量 的 数 据 进 行 对 数 转 换

#'/L32$

(8"33"37)

"使用 *7**3:12 对数据进行标准

化后"再依据其相关性矩阵提取主成分"并进行

O2"和 934H0GHH检验"检验变量是否适合做因子

分析
(8)

'

580//M 序列分析44使用 5%&*N&$TG4101

312 软件套装的 *GS23B 程序进行双向序列的手

工拼接和校准' 数据的读取和剪切采用 2,D&

913

(36)

中的 -0<AH30Y完成' 碱基组成和可变位点

数等在 2,D&913 中分析获得"使用2,D&913"

基于 O;:<4381 参数模型"通过3 222次 9//HAH43M

17/



!""#!

!

$$$%&'()*+,-%'.

/ 期 赵良杰"等!千岛湖大眼华鳊形态度量学和 580//M 序列分析 44

检验"构建 %!树' 使用 5B3*77132

(30)

找出单倍

型"通过 %GHV/4P 9161312 软件构建单倍型网络

图' 使用 5B3*77132 计算单倍型多样性#*$

(3:)

&

核苷酸多样性 #

"

$

(3: 538)

&种群间基因流 K

:

(12)

&

遗传分化指数 D

AH

以及净遗传距离 9

3

'

14结果

'%$&形态学分析

将 18 个数据经对数转换和标准化后进行主

成分分析"主成分因子载荷和贡献率见表 3' 从

表中可以看出"前三个主成分累计贡献率为

001282E"其中第一主成分贡献率为 6:1397E"

具有较大因子载荷的为叉长&头长&9-&9(&-5&

5(&5D&,(&,+&,)&D+%第二主成分贡献率为

71782E"具有较大因子载荷的是眼间距%第三主

成分贡献率为 /1/77E"具有较大因子载荷的是

全长和尾柄长'

表 $&各测量性状的主成分因子载荷

758%$&!:>CJ:E2G>A;;J5>5;G2>A=GA;=53DC>A3;AC5@;:EC:323G=2UG>5;G2DF>:E 2U5EA32DE5G2>A5@=

性状 ?I343?HG4;AH;? 7-3 7-1 7-/ 7-9 7-7 7-6 7-0

全长 H/H300GBLHI 21/3: 521268 217:6 21021 21137 52122: 21220

叉长 @/4P 0GBLHI 21879 2121/ 21218 21293 52128: 21218 52129:

体长 AH3BJ34J 0GBLHI 21078 52126: 2127: 2126: 521160 21/10 21131

体高 R/J= JGMHI 21::0 521360 212/0 5212:9 521216 52121/ 2120/

体质量 R/J= VG;LIH 21:91 521261 212:1 521323 52121: 2122/ 21207

头长 IG3J 0GBLHI 21823 21269 521220 521337 21270 21272 521207

吻长 AB/<H0GBLHI 21661 521799 5211/9 212:: 21199 21387 521227

尾柄长 ?3<J30MGJ<B?0G0GBLHI 21768 212/0 5217/: 219:/ 521122 521397 521218

尾柄高 ?3<J30MGJ<B?0GJGMHI 2106: 521/28 52110: 212:2 21130 213:0 2113/

眼径 G=GJ;3:GHG4 2106/ 2137: 21197 521312 212/: 211:8 521398

眼间距 ;BHG4/4R;H30V;JHI 21171 21:82 5213/3 213/3 212/9 213:: 212:3

&9 21:/2 213:/ 21213 521238 212/6 21277 52131/

&- 21:00 21216 21292 521317 213/1 5212:2 521161

9- 218/2 521292 521231 52120: 212:: 21237 521330

95 21:79 521278 52122/ 521320 5212/: 521228 521206

9( 21837 21332 521200 21218 21270 521232 212/1

-5 2182: 521387 212/7 212/9 521282 521323 521299

-( 21008 21236 521398 212/6 21129 5211/0 5213/:

5( 21897 52120: 212/9 521277 21201 521276 21332

5, 21096 21171 21203 5213/6 211/9 521160 21//9

5D 21893 521223 21283 5213/1 52122: 521208 21222

,( 2181: 521378 521230 521232 521262 521221 212:/

(D 210:8 21229 213:6 2122/ 521171 521119 2138:

,D 21:81 52131/ 21200 521279 5212:1 21218 21233

,+ 21839 521273 21269 21229 521111 21237 521297

,) 21818 212/7 212/8 521227 521393 52123: 521298

D+ 21837 2137/ 21233 2121/ 52121/ 521227 521337

D) 21:60 2130: 521317 2113/ 521270 521219 521319

+) 21:2/ 21/10 521326 521268 213:3 21269 21319

贡献率6E T34;3B?G 6:1397 71782 /1/77 /11/9 11207 31:71 31667

累积贡献率6E ?<:<03H;TG 6:1397 0/10/7 001282 :21/17 :11922 :91171 :71830

44利用因子得分根据 7-3 和 7-1&7-1 和 7-/

的主成分散点分布图#图 /"图 9$"图中不同形状

的 / 点指示不同的地理群体"两图中各地理群体

重叠分布"不同地理群体未自成区域'

/7/
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图 +&千岛湖大眼华鳊第一"二主成分散点图

SAB%+&P;5GG2>C@:G=:F=;:>2=:3-#$ 53D

-#' :F=(!1):*;/

图 ,&千岛湖大眼华鳊第二"三主成分散点图

SAB%,&P;5GG2>C@:G=:F=;:>2=:3-#' 53D

-#+ :F=(!1):*;/

44根据相关计算公式及 O3;AG4给出的标准!

O2"值越接近 3"越适合作因子分析
(8)

"O2"度

量值为21869 "934H0GHH的球形度检验被拒绝 #表

1$"故所选择变量适合于进行因子分析'

'%'&线粒体 ("@::C序列分析

经比对最终获得 :3 条大眼华鳊 819 RM 线粒体

580//M 序列"其中保守位点 :80 个"变异位点 10 个"

简约变异位点 13 个"单个变异位点 6 个' 各点以及

平均碱基组成见表 /"其中 &?N含量#691:1E$高

于D?-含量#/713:E$"呈现明显的反D偏移
(13)

'

表 '&N!Q和 45>G@2GG检验

758%'&N!Q 53D45>G@2GG(=72=G<=A3B P-PPC>:B>5E

O2"度量

O3;AG482G=G48"0P;B 2G3A<4G/@A3:M0;BL 3JGS<3?=

21869

934H0GHH球形度检验

934H0GHHEANGAH/@

*MIG4;?;H=

卡方值 T30<G/@-I;8*S<34G 9 1/71162

自由度 JGL4GGA/@@4GGJ/: 926

显著水平 A;LB;@;?3BH0GTG0 21222

表 +&各点碱基组成比较

758%+&7J23<;@2:GAD2F>2?<23;A2=A3GJ>22C:C<@5GA:3=

群体 M/M<03H;/B N - & D

汾口 (O /11798 121088 /11189 391/78

富文 (Y /117/0 121:1/ /11/36 391/17

临岐 'F /1198: 121:69 /1110: 391/78

平均 3TG43LG /1171: 121:18 /11187 391/98

44图 7 为大眼华鳊 :3 个样本的 %!树"图中来

自 / 个地理群体的个体在系统发生树中并未聚集

到独立的支上' 使用 5B3*77132 分析了 / 个群

体的单倍型 "获得了/7个单倍型 #图 6 $ "利用

图 /&基于线粒体 ("@::C的千岛湖大眼华鳊 \$ 个样本的 )M 树

SAB%/&-JI@:B232GA;G>22$)M%85=2D:3("@::C=2?<23;2=:F\$ =(!1):*;/=5EC@2=

97/
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图 V&千岛湖大眼华鳊 ("@::C单倍型变异位点

SAB%V&!<G5GA:3=AG2=:F

("@::C=2?<23;2=A3=(!1):*;/

%GHV/4P 9161312构建单倍型的网络图"发现单倍型

分布并不具有明显的地理格局"而且整个单倍型发

育主要分为以+&738 和+&72/为核心的两个区域"

而且这两个区域的联系多是通过节点#图 0$'

利用 5B3*77132 获得了千岛湖 / 个群体的单

倍型多样性#*$和核苷酸多样性#

"

$"发现来自汾

口的群体遗传多样性最为丰富"临岐次之"富文最

低' / 个群体都显示出高单倍型多样性和低核苷

酸多样性的特点#表 9$' 群体间的净遗传距离&遗

传分化指数以及基因流见表 7"两两群体间遗传距

离很低"且分化不显著' 汾口和富文之间的基因流

最强'

/4讨论

形态度量学被用于近缘物种的鉴定以及同一

物种不同居群的分化差异等研究
(7": 58"33"37"11 519)

'

本研究中使用主成分分析对千岛湖 / 个群体的形

态参数进行分析"结果显示 / 个群体并不存在显

著的形态差异' 这与闵锐等
(8)

对滇池金线
)

的

研究结果相似' 根据形态学的结果看"各地理群

体之间并未发生分化"可能仍是有效交流群体'

580//M 区是线粒体中的非编码序列"有时在

一些物种中会有一定比例的缺失和插入突变存

在
(17)

' 而 / 个群体 :3 个个体的 580//M 序列分析

显示"所有个体都未发生插入或者缺失突变"各群

体碱基组成平均差异不大"表明这些个体间在进

化上的距离很近' 碱基组成符合反 D偏移"这与

其他脊椎动物线粒体所呈现的特点一致
(16)

'

图 0&千岛湖大眼华鳊单倍型网络图

SAB%0&)2GO:>6:F5@@("@::C=2?<23;2=J5C@:GIC2=A3GJ>22=(!1):*;/C:C<@5GA:3=

77/
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表 ,&千岛湖 + 个群体遗传多样性比较

758%,&]5C@:GICA;$9%#3<;@2:GAD2DAH2>=AGI$

"

%F:>GJ2C:C<@5GA:3=:F=(!1):*;/

群体

M/M<03H;/B

个体数

B<:RG4/@

;BJ;T;J<30A

单倍型数

B<:RG4/@

I3M0/H=MGA

变异位点

M/0=:/4MI;?

A;HGA

单倍型多样性

I3M0/H=MGJ;TG4A;H=

# *$

核苷酸多样性

B<?0G/H;JGJ;TG4A;H=

#

"

$

汾口 (O 1: 38 11 2186: C2123: 21229 06 C21222 98

临岐 'F 1: 38 3: 2186: C21230 21229 7/ C21222 93

富文 (Y 17 30 36 218/0 C212/0 2122/ /2 C21222 /7

表 /&千岛湖 + 个群体间的净遗传距离#遗传分化指数和基因流$3=!不显著%

758%/&)2GB232GA;DA=G53;2$>

5

%#C5A>OA=2FAU5GA:3A3DA;2=$<

=G

%53DC5A>OA=2B232F@:O$?

E

%

82GO223C:C<@5GA:3=:F=(!1):*;/$3=X3:G=AB3AFA;53G#4aW%W/%

种群 3

M/M<03H;/B3

种群 1

M/M<03H;/B1

净遗传距离

BGHLGBGH;?J;AH3B?G

#9

3

$

遗传分化指数

M3;4V;AG@;>3H;/B ;BJ;?GA

#D

AH

$

基因流

M3;4V;AGLGBG@0/V

#K

:

$

汾口 (O 富文 (Y 521222 2: 21226 /2 BA 10192

汾口 (O 临岐 'F 521222 2/ 52122: 2: BA 36101

富文 (Y 临岐 'F 21222 29 521221 00 BA 321/2

44通过建立 %!树"发现各地理群体的个体并

未构成单一的支系"没有定向分化的迹象"而是混

杂地分布在整个 %!树中的各分支上' 单倍型网

络图也呈现出相同的特点"各群体并未出现个体

数大于 1 的特有单倍型' 值得注意的是"虽然没

有显示出与地理分布相吻合的特征"但是在整个

千岛湖 /7 个单倍型的网络图中"却主要分成了以

+&72/ 和 +&738 为核心的两个部分"而连接这

两个区域的"却是一些节点"这些节点表示可能出

现过而没有被检测到或已经丧失的单倍型' 这可

能是由于该种群曾经经历过打击而丧失了一部分

低频率等位基因的结果'

对 / 个点多样性的比较显示"汾口的多样性

最高"临岐次之"富文最低' 由于汾口是来自两个

年份的样品"该点在两年间大眼华鳊种群必定存

在一定幅度的动态变化"因而可能导致该点的多

样性较其他点偏高' / 个群体总体来说多样性呈

现相似的高 * 和低
"

值的特点"这与许桂菁等
(31)

对钱塘江&闽江等的研究结果相一致"这个特点也

提示我们千岛湖的大眼华鳊可能经历过近期的种

群扩张'

基因流是指一些个体从一个群体迁移到另一

个群体时会把某基因带到新的群体"从而产生基

因流动"基因流是影响群体内部和群体之间遗传

变异的重要因素
(10)

' 若 K

:

值大于 3"表明种群

基因漂变不足以造成基因分化
(10)

%若 K

:

大于 9"

表明种群之间是一随机交配的群体
(1:)

%若该值很

小#K

:

B3$"则有可能预示着隔离的产生
(18)

' 基

于线粒体 580//M 序列的大眼华鳊 / 个群体两两

间的基因流分析显示"K

:

值都大于 9"则表明 /

群体间存在着广泛的基因交流"构成了一个随机

交配群体' 其中"汾口与富文之间的交流最强"富

文与临岐之间的交流最弱"结合多样性的分析结

果"推测富文的大眼华鳊可能由于生存压力向环

境优越的汾口方向移动的强度最大' Y4;LIH

(/2)

认为遗传分化系数#D

AH

$常用于评价群体遗传分

化程度"在 2 <3 的范围内"D

AH

值越大"两种群间的

分化程度越高"一般评判标准是 D

AH

B2127 代表轻

度分化"2127 BD

AH

B2137 代表中等分化"2137 B

D

AH

B2117 代表高度分化"2117 BD

AH

B3122 代表

极高度分化
(/3)

' / 处的 D

AH

均远小于 2127 且分化

都不显著#"A2127$"另外 / 个地理群体的净遗

传距离也很低"因此我们认为"/ 个地理群体是一

个随机交配群体"未发生遗传学分化'

形态学和分子生物学的结果支持本实验 / 个

群体是随机交配群体且没有发生遗传分化"基因

的交流阻止了小种群的形成' 小种群由于遗传变

异性丧失引起的潜在遗传风险&统计波动以及环

境变化或自然灾害"相比大种群更加容易灭

绝
(/1)

' 因此"由于千岛湖的各地理群体处于一种

交流的状态"因而能够很好地抵御环境带来的风

险"并且保持着丰富的遗传多样性' 为了保护这

一重要的渔业资源"建议继续保持千岛湖大眼华

鳊的基因流格局"减少污染物排放&水库中人工设

67/
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施的建立以及杜绝水库中网具的滥用'

浙江省杭州千岛湖发展有限公司以及陈来

生!王金鹏为本研究的采样工作等提供了帮助"在

此致以诚挚的谢意#
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