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摘　要：小黄黝鱼（Ｍｉｃｒｏｐｅｒｃｏｐｓｓｗｉｎｈｏｎｉｓ）是广布于中国长江及北方各水系的一种小型淡水虾虎鱼类。本研
究采集了来自松花江（哈尔滨）、辽河（沈阳）、海河（北京）、黄河下游（濮阳）、高邮湖、长江水系（邵阳资水、洪

湖、荆州、靖江市、巢湖、太湖、郎溪、洞庭湖）和云南腾冲的８８个样品。通过分析线粒体细胞色素ｂ（Ｃｙｔｂ）和
控制区Ｄｌｏｏｐ基因序列的变异研究小黄黝鱼不同地理种群的相互关系，并探讨其遗传结构和物种分化。Ｃｙｔ
ｂ和Ｄｌｏｏｐ的序列串联共得到６３个单倍型，１３３个变异位点。ＡＭＯＶＡ、ＳＡＭＯＶＡ、网络图以及贝叶斯建树分
析结果都支持将其分为邵阳资水种群（Ａ种群）、太湖种群（Ｂ种群）、其他地区种群（Ｃ种群）３个差异较大的
分支，其中Ｃ种群又大致可以分３个子种群。错配分布分析表明靖江（Ｆｕ’ｓＦＳ：－４．１１９，Ｐ＝０．００９）和洪湖
（Ｆｕ’ｓＦＳ：－２．８１４，Ｐ＝０．０１６）两地的种群历史上发生过种群扩张。
关键词：小黄黝鱼；线粒体细胞色素；Ｄｌｏｏｐ；种群结构；单倍型网络图
中图分类号：Ｓ９１７　　　文献标志码：Ａ

　　小黄黝鱼（Ｍｉｃｒｏｐｅｒｃｏｐｓｓｗｉｎｈｏｎｉｓ）隶属于鲈
形目（Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ）虾虎鱼亚目（Ｇｏｂｉｏｉｄｅｉ）沙塘鳢
科（Ｅｌｅｏｔｒｉｄａｅ）小黄黝鱼属（Ｍｉｃｒｏｐｅｒｃｏｐｓ），是一种
小型底栖淡水鱼类，为中国特有种，分布于长江

水系及其以北各大河流中，直至黑龙江。动物

志［１］记载小黄黝鱼广泛分布于中国各大水系，但

经过野外采样调查和询问当地鱼类爱好者发现

闽江、珠江水系均未发现小黄黝鱼，只发现萨氏

华黝鱼（Ｓｉｎｅｌｅｏｔｒｉｓｓａｃｃｈａｒａｅ），这两种鱼形态和遗
传都有很大差别，动物志可能根据以前资料［２］，

把侧扁黄黝鱼（Ｈｙｐｓｅｌｅｏｔｒｉｓｃｏｍｐｒｅｓｓｏｃｅｐｈａｌｕｓ）误
当作小黄黝鱼，侧扁黄黝鱼是萨氏华黝鱼的同物

异名［１］。目前还没有关于小黄黝鱼种群遗传的

分子方面研究，其种群结构以及遗传多样性情况

不明，比如小黄黝鱼分为几个地理种群、有效种

群的大小及种群遗传多样性情况等有待研究。

另外根据伍汉霖教授口述，他与易伯鲁教授曾经

探讨中国西南地区小黄黝鱼与其它地区种群存

在的形态差异，可能有隐秘种存在，但也未有文

章报道（伍汉霖，个人通讯）。

线粒体ＤＮＡ具有进化速率快、严格按照母
系遗传等特点［３４］，本文使用线粒体 Ｃｙｔｂ和 Ｄ
ｌｏｏｐ基因位点分析不同水系小黄黝鱼的种群结构
和遗传分化等方面问题。探讨小黄黝鱼种群可

以分为几支，各支之间差异情况以及探讨小黄黝

鱼遗传多样性及种群历史动态。

图１　小黄黝鱼样本采集地点
Ｆｉｇ．１　ＳａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅｓｏｆＭ．ｓｗｉｎｈｏｎｉｓ
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１　材料与方法

１．１　样本采集
小黄黝鱼样本采自１４个地区共８８尾（表１，

图１），分别采自松花江（ＳＨＪ）哈尔滨、辽河
（ＬＨ）沈阳、海河（ＨＨｅ）北京、黄河下游濮阳
（ＰＹ）、高邮湖（ＧＹＨ）、长江水系［邵阳资水
（ＳＹ）、洞庭湖（ＤＴＨ）、洪湖（ＨＨ）、荆州（ＪＺ）、靖

江市（ＪＪ）、巢湖（ＣＨ）、太湖（ＴＨ）、郎溪（ＬＸ）］、云
南腾冲（ＴＣ）。本文每个采样点使用样品数量较
少，但是如洞庭湖、洪湖、荆州的采样点相距较

近，都属于洞庭湖周边水系，因此同一水系的样

本数量充足。样本经鉴定后，取新鲜肌肉保存于

９５％的乙醇中。标本现存于上海海洋大学标本
室。

表１　小黄黝鱼的样本信息及各种群遗传多样性
Ｔａｂ．１　ＳａｍｐｌｉｎｇｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＭ．ｓｗｉｎｈｏｎｉｓ

采样点

Ｓａｍｐｌｅｓｉｔｅ
坐标

Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ
水系

Ｄｒａｉｎａｇｅ
样本数

Ｓａｍｐｌｅｓ
单倍型数

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ
单倍型

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ（Ｈ）

单倍型多样性

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（ｈ）

核苷酸多样性

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（π）

１安徽郎溪（ＬＸ） Ｅ１１９°０２′Ｎ３１°１１′ 长江水系 ６ ４ １０，４９，５０，５１ ０．８０００±０．１７２１ ０．００８７０８±０．００５２１１
２浙江湖州太湖（ＴＨ） Ｅ１１９°９４′Ｎ３１°２１′ 长江水系 ６ ５ ０６，０７，０８，０９，１０ ０．９３３３±０．１２１７ ０．００１９４６±０．００１２９７
３安徽巢湖（ＣＨ） Ｅ１１７°７３′Ｎ３１°５９′ 长江水系 ７ ６ １１，１２，１３，１４，１５，１６ ０．９５２４±０．０９５５ ０．００５２９３±０．００３１３６
４江苏靖江市（ＪＪ） Ｅ１２０°１８′Ｎ３１°９３′ 长江水系 ９ ９ ２３，２４，２５，２６，２７，２８，２９，３０，３１ １．００００±０．０５２４ ０．００２９０８±０．００１７２９
５江苏高邮湖（ＧＹＨ） Ｅ１１９°３８′Ｎ３２°８４′ 淮河水系 ６ ６ １７，１８，１９，２０，２１，２２ １．００００±０．０９６２ ０．００９３５６±０．００５５８６
６湖北荆州市（ＪＺ） Ｅ１１２°２４′Ｎ３０°３１′ 长江水系 ７ ６ ３２，３３，３４，３５，３６，３７ ０．９５２４±０．０９５５ ０．００３４４１±０．００２０９９
７湖南岳阳市洪湖（ＨＨ）Ｅ１１３°３９′Ｎ２９°８６′ 长江水系 ６ ６ ３２，３８，３９，４０，４１，４２ １．００００±０．０９６２ ０．００１６９８±０．００１１５３
８湖南邵阳（ＳＹ） Ｅ１１１°４４′Ｎ２７°２４′ 长江水系 １１ １ ５２ ０．００００±０．００００ ０．００００００±０．００００００
９湖南洞庭湖（ＤＴＨ） Ｅ１１３°０１′Ｎ２９°２７′ 长江水系 ２ ２ ５２，５４ １．００００±０．５０００ ０．００１８５４±０．００２０７２
１０云南腾冲（ＴＣ） Ｅ９８°４８′Ｎ２５°０３′ 盈江水系 ６ ２ ４３，４４ ０．３３３３±０．２１５２ ０．００１２３６±０．０００８８１
１１河南濮阳（ＰＹ） Ｅ１１５°０５′Ｎ３５°７１′ 黄河水系 ５ ５ ０４，５５，５６，５７，５８ １．００００±０．１２６５ ０．００４７２４±０．００３０４６
１２辽宁沈阳辽河（ＬＨ） Ｅ１２３°４３′Ｎ４１°７４′ 辽河水系 ６ ５ ０１，０２，０３，０４，０５ ０．９３３３±０．１２１７ ０．００６２３７±０．００３７８４
１３哈尔滨松花江（ＳＨ） Ｅ１２６°５７′Ｎ４５°８０′松花江水系 ４ ４ ４５，４６，４７，４８ １．００００±０．１７６８ ０．００５２３１±０．００３０８１
１４北京海河（ＨＨｅ） Ｅ１１６°９１′Ｎ４０°４５′ 海河水系 ７ ５ ５９，６０，６１，６２，６３ ０．８５７１±０．１３７１ ０．００２６９１±０．００１６７８
总体Ｔｏｔａｌ － ０．９７９１±０．００８４ ０．００９６００±０．００４７４３

１．２　实验方法
用上海生工生物工程公司 ＤＮＡ抽提试剂盒

提取ＤＮＡ。线粒体Ｃｙｔｂ和Ｄｌｏｏｐ基因扩增引物
为自己设计ＣｙｔｂＬ：ＣＴＡＡＡＡＣＡＣＣＧＣＡＡＣＣＣＡＣＡ，
ＣｙｔｂＲ：ＣＡＧＴＧＧＴＧＧＧＡＧＴＴＡＡＡＡＴＣＴＣＣ；ＤＬｏｏｐＬ：
ＣＡＡＧＴＡＡＣＭＴＧＣＡＡＴＡＧＴＡＧＣＴＣＡＧＣＧ，ＤＬｏｏｐＲ：
ＴＴＡＡＡＧＴＣＡＧＧＡＣＣＡＡＧＣＴＴＴＴＧＴＧＣ。２５μＬ的
ＰＣＲ反应体系包括 ＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ１２．５μＬ（含
ＭｇＣｌ２、ｄＮＴＰＭｉｘ和 Ｔａｑ酶）、上下游引物各 １．０
μＬ（５５ｎｇ／μＬ）、ＤＮＡ样品１．０μＬ，用 ｄｄＨ２Ｏ补
足２５μＬ。反应程序：９４℃预变性４ｍｉｎ，扩增３５
个循环（９４℃变性３０ｓ，６０℃退火４５ｓ，７２℃延
伸１ｍｉｎ），最后７２℃延伸８ｍｉｎ，４℃保存。ＰＣＲ
产物用１％琼脂糖电泳检测样品扩增情况，送至
上海生工生物工程公司纯化和测序。

１．３　数据处理
用ＭＥＧＡ５．０［５］对校对后的序列进行比对剪

切；用ＤｎａＳＰ５．１０［６］软件计算群体单倍型多样性
（ｈ）核苷酸多态性（π）；用 Ａｒｌｅｑｕｉｎｖｅｒ３．０［７］软
件包进行分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）（重复１００００

次抽样检测显著性程度）和种群间遗传分化指数

（Ｆｓｔ）的计算；用Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．０
［７］里的模块Ｔａｊｉｍａ’

ｓＤ［８］和Ｆｕ’ｓＦＳ［９］中性检验及核苷酸不配对分
布（Ｍｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ）推断种群的历史动态。
通过Ｎｅｔｗｏｒｋ４．６．１．０［１０］构建单倍型网络图。利
用ｊＭｏｄｅｌｔｅｓｔ０．１［１１１２］以ＢＩＣ（ＢａｙｅｓｉａｎＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
Ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ）为标准确定最佳模型为 ＨＫＹ＋Ｇ，采用
贝叶斯［１３］方法建立 ＢＩ树，运算 １０００万代，每
１０００次取样一次，去掉运算开始 ２５％的不可信
区域，直到链的收敛分离频率平均标准方差小于

０．０１停止运算，用 ＦｉｇＴｒｅｅ１．４．０［１４］查看并编辑
贝叶斯树。利用ＳＡＭＯＶＡ［１５］分析做１００００次交
换运算，ＳＡＭＯＶＡ分析共重复１００次以上，清除
不同起始条件对结果的影响［１６］。

２　结果

２．１　遗传多样性
对所测得的线粒体 Ｃｙｔｂ（１３２０ｂｐ）和 Ｄ

ｌｏｏｐ（８３９ｂｐ）序列进行拼接和人工校对，拼接后
长度为 ２１５９ｂｐ，检测到 １３３个变异位点，占

９５３
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６．１６％，共发现６３个单倍型。整个群体单倍型多
样性 ｈ＝０．９７９１，核苷酸多样性 π＝０．００９６（表
１）。样本碱基含量为Ｔ（３２．２４％）、Ｃ（２４．４３％）、
Ａ（２７．９１％）、Ｇ（１５．４２％）具有明显的反 Ｇ偏向
性。结果显示小黄黝鱼具有较高的单倍型多样

性（除云南为引种和邵阳只有一个单倍型），都大

于０．８０００±０．１７２１；具有较低的核苷酸多样性，
都小于 ０．０１。
２．２　单倍型网络图和谱系分析

８８条小黄黝鱼 Ｃｙｔｂ和 Ｄｌｏｏｐ串联序列共
检测到６３个单倍型（表１），Ｈａｐ０４、Ｈａｐ１０、Ｈａｐ３２
存在共享情况：Ｈａｐ０４为辽河与黄河（濮阳）样本
所共享；Ｈａｐ１０为太湖和郎溪所共享；Ｈａｐ３２为洪
湖和长江（荆州）所共享。构建的群体单倍型网

络图（图２）显示，研究小黄黝鱼群体大致可分为
Ａ、Ｂ、Ｃ三个谱系：Ａ谱系为邵阳群体，所有样本

共享单倍型 Ｈ５２（１１个样本）；Ｂ谱系包括 Ｈ５１
（长江水系郎溪）和太湖所有样本；Ｃ谱系包括除
太湖、长江水系资水（邵阳群体）和Ｈ５１外所有群
体，Ｃ谱系又可分为 Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３三个亚谱系：Ｃ１
主要以长江水系样本为主包括长江水系（洞庭

湖、荆州、洪湖、靖江、巢湖、郎溪）和松花江（哈尔

滨）、辽河水系（沈阳）、黄河水系（濮阳）、高邮

湖、云南腾冲这些地区的少数样本；Ｃ２主要包括
北方水系（松花江哈尔滨、辽河沈阳、海河北
京、黄河濮阳、高邮湖）样本和少数长江水系（巢
湖、荆州）样本；Ｃ３主要包括长江水系（靖江样
本）和松花江（哈尔滨）、辽河（沈阳）、高邮湖个

别样本。贝叶斯（ＢＩ）系统发育树（图３）与单倍
型网络图基本一致（图２），也可分为 Ａ、Ｂ、Ｃ三
支。

图２　小黄黝鱼种群的单倍型网络图
Ｆｉｇ．２　ＨａｐｌｏｔｙｐｅｎｅｔｗｏｒｋｏｆＭ．ｓｗｉｎｈｏｎｉｓ
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图３　小黄黝鱼６３个单倍型的贝叶斯无根树
Ｆｉｇ．３　Ｂａｙｅｓｉａｎｔｒｅｅｏｆｔｈｅ６３ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

ｏｆＭ．ｓｗｉｎｈｏｎｉｓ

２．３　种群结构与遗传分化分析
以地理结构为依据分类的ＡＭＯＶＡ分析将所

有地理种群分为邵阳资水、太湖、其他３组，结果
表明大部分变异来自种群间（７９％），种群内只有
（２１．３％，表２）。遗传分化指数（ＦＳＴ）是评估种群
遗传结构变异的一个重要指数，暗示种群间有明

显遗传差异（Ｐ≤ ０．０１）。
ＳＡＭＯＶＡ结果显示当分组Ｋ值等于３，ＦＣＴ＝

０．５２４８７的时候是最佳种群分组结果（图４）。当
Ｋ＝３时，分为邵阳、太湖和其他３个地理空间种
群。遗传分化指数体现了各种群间的分化差异

情况（表３），从表中可以看出种群 Ａ、Ｂ与 Ｃ１、
Ｃ２、Ｃ３三亚支的的遗传分化程度较高（ＦＳＴ均大于
０．６５９３０）；其中 Ａ与 Ｃ３种群的分化程度最大
（ＦＳＴ＝０．８９６００），Ａ与 Ｃ１、Ｃ２也存在显著分化
（ＦＳＴ＝０．８８４１０、０．８４３６８）；Ｃ种群内的各亚支间
分化程度略小（ＦＳＴ均小于０．５９１１７）。
２．４　种群历史分析

对 １４个 种 群 的 错 配 分 布 （Ｍｉｓｍａｔｃｈ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ）分析（图５）表明：只有太湖（ＴＨ）、靖
江（ＪＪ）、荆州（ＪＺ）、洪湖（ＨＨ）具有较明显的单
峰；而郎溪（ＬＸ）、巢湖（ＣＨ）、高邮湖（ＧＹＨ）、濮
阳（ＰＹ）、海河（ＨＨｅ）、辽河（ＬＨ）、松花江（ＳＨＪ）
都具有超过２个峰的多峰错配分布，邵阳（ＳＹ）、
腾冲（ＴＣ）、洞庭湖（ＤＴＨ）分别由于仅有一个单
倍型、２个单倍型样本太少，而无法进行错配分
析。相对于Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ，Ｆｕ’ｓＦＳ检测更适合种
群的研究［９］，结合 Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ和 Ｆｕ’ｓＦＳ检测，
只有靖江（ＪＪ，Ｆｕ’ｓＦＳ：－４．１１９，Ｐ＝０．００９）、洪
湖（ＨＨ，Ｆｕ’ｓＦＳ：－２．８１４，Ｐ＝０．０１６）群体为负
值且Ｐ≤０．０５，暗示这两个种群历史上发生过种

表２　小黄黝鱼种群的ＡＭＯＶＡ分析
Ｔａｂ．２　Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅ（ＡＭＯＶＡ）ａｍｏｎｇｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＭ．ｓｗｉｎｈｏｎｉｓ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅ
ｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度

Ｄｅｇｒｅｅ
ｏｆｆｒｅｅｄｏｍ

平方和

Ｓｕｍ
ｏｆｓｑｕａｒｅｓ

变异组成

Ｖａｒｉａｎｃｅ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

百分比／％
Ｐｅｒｃｅｎｔ
ｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ

固定指数

Ｆｉｘａｔｉｏｎ
Ｉｎｄｉｃｅｓ

组间Ａｍｏｎｇｇｒｏｕｐｓ ２ ４２２．７２４ １３．１８１５４Ｖａ ６８．２８ ＦＣＴ＝０．６８２８２

种群间群体内Ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｉｎｇｒｏｕｐｓ １１ １７５．３９０ ２．０１４８６Ｖｂ １０．４４ ＦＳＣ＝０．３２９０６

种群内Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ７４ ３０４．０１１ ４．１０８２６Ｖｃ ２１．２８
总共Ｔｏｔａｌ ８７ ９０２．１２５ １９．３０４６５ ＦＳＴ＝０．７８７１９

注：Ｐ≤０．０１；ＦＳＴ为种群总变异；ＦＳＣ为组内变异；ＦＣＴ为组间变异；Ｐ值小于０．０１说明差异性显著
Ｎｏｔｅ：ＦＳＴｉｓｔｈｅｔｏｔａｌｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；ＦＳＣｉｓｔｈｅｖａｒｉａｔｉｏｎａｍｏｎｇｇｒｏｕｐｓ；ＦＣＴｉｓｔｈｅｖａｒｉａｔｉｏｎａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ；Ｐｖａｌｕｅ＜０．０１ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ
ｔｈａｔｔｈｅｒｅｗａｓａｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

１６３



上 海 海 洋 大 学 学 报 ２６卷

表３　小黄黝鱼种群的遗传分化指数ＦＳＴ（对角线下方）和遗传距离Ｐｄｉｓｔａｎｃｅ（对角线上方）
Ｔａｂ．３　Ｆｉｘａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ（ＦＳＴ）（ｕｎｄｅｒｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄＰｄｉｓｔａｎｃｅ（ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ｏｆＭ．ｓｗｉｎｈｏｎｉｓ

Ａ Ｂ Ｃ１ Ｃ２ Ｃ３

Ａ ０．０１６ ０．０１８ ０．０２０ ０．０１７
Ｂ ０．６９３６４ ０．０１４ ０．０１５ ０．０１３
Ｃ１ ０．８８４１０ ０．６８４５０ ０．００８ ０．００６
Ｃ２ ０．８４３６８ ０．６５９３０ ０．５４７０５ ０．００６
Ｃ３ ０．８９６００ ０．６７４７６ ０．５９１１７ ０．４４４０２

注：表示显著分化，０．０１＜Ｐ＜０．０５；表示极显著，Ｐ≤０．０１
Ｎｏｔｅ：ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ，０．０１＜Ｐ＜０．０５；ｖｅｒｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ，Ｐ≤０．０１

图４　小黄黝鱼种群结构的ＳＡＭＯＶＡ结果
Ｆｉｇ．４　ＳＡＭＯＶＡｏｆＭ．ｓｗｉｎｈｏｎｉｓ

当Ｋ＝３时，ＦＣＴ最大

ＷｈｅｎＫ＝３，ＦＣＴｈａｓｍａｘｉｍｕｍｖａｌｕｅ

群扩张。太湖和荆州群体虽然Ｆｕ’ｓＦＳ也为负值
（Ｆｕ’ｓＦＳ＝－０．６５８０９、－０．３７７０８），但 Ｐ值不
显著（Ｐ＝０．２６６００、０．３３１００）。而其他种群均具
有多峰且Ｆｕ’ｓＦＳ多为正值。
３．１　单倍型网络图与谱系分析

Ａ谱系的种群比较独特，采集样本３０尾，测
序１１尾只有一个单倍型，同时和其他地区遗传
差距较远独立成为一个种群。贝叶斯树（ＢＩ）与
网络图结果基本一致。推测该群体历史上可能

发生过严重的瓶颈效应。Ｂ谱系主要包括太湖种
群，其中 Ｈ１０、Ｈ５１（郎溪）、Ｈ２０（高邮湖）可能也
是由于引种造成的，也可能是自然扩散而来。

３　讨论

单倍型网络图（图２）结果显示 Ｃ谱系可分
为３个亚谱系 Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３，这３个亚谱系间的差
异较小，其中Ｃ１谱系包括长江水系样本（包括巢
湖、郎溪、洪湖、荆州的个体）及云南腾冲的样本

（Ｈ４３、Ｈ４４）。有文献记载云南种群为引种［１７１８］，

结合本文分析我们推断云南种群可能是由长江

水系安徽巢湖或者湖南洞庭湖引入，具体的引入

源则需要做进一步调查与分析。Ｃ１谱系内包括
黄河水系濮阳样本（Ｈ０４、Ｈ５６、Ｈ５７、Ｈ５８）、辽河
水系样本（Ｈ０４）、高邮湖的一个单倍型（Ｈ２２）和
靖江的一个单倍型（Ｈ３０），这些地区的单倍型
（除Ｈ２２和Ｈ３０）和云南样本在网络图中有着十
分相似的情况，推测可能是由于经济物种引种而

带入这些地区。因为这些地区原来就存在小黄

黝鱼，且目前为止少有分子方面的研究，鱼类资

源调查较难发现这种情况，也可能是分子标记不

够，导致结果不够准确。错配分布分析结果同时

显示郎溪（ＬＸ）、巢湖（ＣＨ）、高邮湖（ＧＹＨ）、濮阳
（ＰＹ）、海河（ＨＨｅ）、辽河（ＬＨ）、松花江（ＳＨＪ）都
具有超过２个峰的多峰错配分布，说明这些种群
内样本具有不同的来源。其中靖江（Ｈ３０）可能是
一个古老单倍型，而其他靖江样本都聚在 Ｃ３谱
系内。高邮湖的样本（Ｈ２２）可能是由长江下游扩
散过去，因为前者在扬州市与长江连通。

Ｃ２亚谱系种群样本以长江以北水系为主，包
括松花江、辽河、海河、黄河和高邮的个体。其中

有两个与高邮湖相连的单倍型 Ｈ１２（巢湖）、Ｈ３７
（荆州）可能是由高邮湖扩散而来，也可能是由于

引种造成的，因为在湖北荆州到高邮湖中间这些

地区没有检测到连续的遗传信号，也可能是由于

样本采集不够，信息不足，所以暂不能确定。

对Ｃ３亚谱系分析，Ｃ３谱系主要包括靖江群
体，此种群既有样本聚于 Ｃ１（Ｈ３０），也有属于松
花江（Ｈ４７）、辽河（Ｈ０１）和高邮湖（Ｈ２１）种群聚
在该亚谱系，且靖江市属于长江水系靠近与高邮

湖连接处，暗示靖江群体可能是一个连接北方种

群和长江水系种群的枢纽。
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图５　小黄黝鱼单倍型核苷酸错配分布分析
Ｆｉｇ．５　ＭｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆＭ．ｓｗｉｎｈｏｎｉｓｓａｍｐｌｅｄｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｏｃａｌｉｔｉｅｓ
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３．２　小黄黝鱼种群结构及历史动态分析
ＡＭＯＶＡ分析结果显示７９％的变异来自种群

间，只有２８．３％的变异来自种群内，可以确切地
表明小黄黝鱼存在系统地理学结构。ＳＡＭＯＶＡ
结果进一步确定存在地理结构，很明显当 Ｋ＝３
时，有最大的 ＦＣＴ值（０．５２４８７），分为邵阳、太湖
和其他地区３组。

结合固定指数 Ｆｓｔ和遗传距离 Ｐｄｉｓｔａｎｃｅ（表
３），Ａ与Ｂ的遗传距离为０．０１６；Ａ与Ｃ的遗传距
离为０．０１８；Ｂ与 Ｃ的遗传距离为０．０１４；Ｃ支内
部（Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３）的遗传距离最大值为０．００８，遗传
变异很小。说明Ａ、Ｂ、Ｃ三支之间已经出现明显
的种群分化，其中 Ａ支分布于西南地区，与其它
群体遗传差异最大，可能是一个古老的种群经过

严重的瓶颈效应形成的独特种群；Ｂ支太湖种群
也表现出特异性单独成为一个种群，原因暂不清

楚；Ｃ内的３支遗传分化不明显，又同时包含从松
花江到长江所有水系所有样本，此种情况文献中

也较为少见，其他鱼类种群研究往往可明显根据

水系划分不同地理种群。比如 ＰＥＲＤＩＣＥＳ［１９］对
宽鳍

$

的研究，将其分为６个支，北方１支，长江
４支，珠江和长江混合１支；但可明显分为３个亚
支。对似

"

的研究［２０］通过分析线粒体细胞色素

ｂ（Ｃｙｔｂ）基因序列变异，认为分支结构与地理分
布基本一致。而对黄颡鱼［２１］群体的遗传多样性

和种群结构初步分析表明约在１０．１～１４．１万年
前，黄颡鱼在其分布范围内经历过群体扩张，黄

颡鱼群体缺乏明显的地理结构，推测原因可能是

历史上水系的连通促进了不同地理群体之间的

基 因 交 流。ＺＨＡＯ ［２２］等 对 太 湖 新 银 鱼

（Ｎｅｏｓａｌａｎｘｔａｉｈｕｅｎｓｉｓ）的研究具有相似的结果，长
江水系与淮河水系的样本没有明显地理结构，聚

为一支。总的来说 Ｃ支内的长江水系、淮河水
系、黄河水系、海河水系、辽河水系和松花江的样

本没有严格形成与地理水文特征相符合的种群

地理结构，一种可能是引种导致原群体分化关系

模糊，另一种可能是小黄黝鱼有效群体很大、扩

散能力较强。但目前的分子证据还不够充分作

出有效的推断，有待今后收集更多地方的样本和

更多位点的数据作进一步研究。

４　结论

小黄黝鱼种群明显分为３个大的种群：邵阳

（ＳＹ）种群、太湖（ＴＨ）种群和其他地区组成的复
合体种群。小黄黝鱼具有较高的单倍型多样性

和较低的核苷酸多样性，结合错配分析暗示此物

种历史上发生过种群扩张。另外发现小黄黝鱼

引种现状可能较严重，破坏了小黄黝鱼的自然地

理种群分布，建议在经济鱼类引种的同时，加强

鱼类自然资源的保护。
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