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摘　要：对江苏省扬州高邮、苏州张家港、泰州海陵３个地区宽体金线蛭自然群体的线粒体 Ｃｙｔｂ基因全序列
进行了测定和分析。结果显示：宽体金线蛭 Ｃｙｔｂ基因全长 １１４６ｂｐ，样本的 Ａ、Ｇ、Ｔ、Ｃ平均含量分别为
２７．５７％、１５．７７％、４３．４９％、１３．１７％，Ａ＋Ｔ含量（７１．０６％）明显高于 Ｇ＋Ｃ含量（２８．９４％）。在７７个宽体金
线蛭样本中，共检测到９６个多态位点，其中有５８个简约信息位点，获得４７个单倍型，共享单倍型数目１个。
３个宽体金线蛭群体的平均单倍型多样性、核苷酸多样性、平均核苷酸差异数分别为０．９７８１、０．０１３３、１５．２０，
其中泰州海陵群体的单倍型多样度（０．９８７７）和核苷酸多样度（０．０１３１）最高。３个群体间的遗传分化指数
Ｆｓｔ为０．０６５１～０．１７５６，且差异显著（Ｐ＜０．０５），不同群体间存在一定的遗传分化。分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）
表明，１１．１３％的变异来自群体间，８８．８７％的变异来自群体内。用邻接法构建的单倍型系统发育进化树显示，
不同地理群体的个体呈交错分布，没有形成明显的地理谱系。中性检验和核酸不配对分布结果表明，３个宽
体金线蛭野生群体总体大小保持相对稳定，没有发生明显的种群扩张。
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　　宽体金线蛭（ＷｈｉｔｍａｎｉａｐｉｇｒａＷｈｉｔｍａｎ），俗
称蚂蟥，是水蛭药材的主流品种，中医认为其干

制品入药具有破血、通经、逐瘀的功效［１］，临床上

广泛用于人类心脑血管疾病的治疗［２］，具有很高

的药用价值。近年来，市场对宽体金线蛭的需求

不断增大，其在药材市场价格持续走高。然而，

由于环境污染、水质恶化、农药化肥滥用等因素，

宽体金线蛭生存环境不断遭受破坏，加之人工捕

获过度，宽体金线蛭野生资源正日益衰减。为满

足市场需要，各地广泛开展宽体金线蛭养殖业。

目前，对于宽体金线蛭的研究主要集中于分类鉴

定、抗凝血活性物质的分离、药用机理和人工繁

育等方面［３６］，关于宽体金线蛭系统发育及遗传

分化的研究虽有报道［７１０］，但有关宽体金线蛭种

质资源状况方面的研究尚未得到充分开展，仅见

姜爱兰等［１１］选用ＲＡＰＤ标记研究了黑龙江宾县、
湖北大悟县及江苏兴化等５个宽体金线蛭群体

的遗传多样性及种质资源现状。江苏省是我国

宽体金线蛭养殖大省，苏州、泰州、扬州作为江苏

省宽体金线蛭养殖中野生青年苗的主要来源地，

研究其种质资源现状意义重大，但尚未见到关于

该地理区域宽体金线蛭野生群体种质资源方面

的研究报道。

线粒体 ＤＮＡ（ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ，ｍｔＤＮＡ）具
有结构简单、母性遗传、进化速度快且不发生重

组等特点，作为一种良好的分子标记，已被广泛

用于群体遗传学和系统发育关系研究［１２１４］。其

中，细胞色素 ｂ（Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂ，Ｃｙｔｂ）基因进化速
度适中，易于扩增和测序，且作为蛋白编码基因

其结构和功能已被探明，是研究动物遗传变异的

良好标记，因此在动物种群遗传、系统发育等研

究中得到广泛应用［１５１８］。

利用线粒体Ｃｙｔｂ基因序列作为分子标记，对
江苏省苏州张家港、泰州海陵、扬州高邮３个野
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生宽体金线蛭地理群体的遗传多样性进行研究，

以期对该区域宽体金线蛭种质资源现状进行评

估，从而为宽体金线蛭资源的保护利用及种质改

良提供基础资料及科学依据。

１　材料与方法

１．１　实验材料
２０１７年８

!

１１月于苏州张家港、泰州海陵、
扬州高邮３个地区分别采集宽体金线蛭野生样
本２６尾、２６尾、２５尾，平均体质量１０ｇ以上，样
本采集后用９５％乙醇固定，４℃保存备用。
１．２　实验方法
１．２．１　基因组ＤＮＡ的提取

每个宽体金线蛭样本取肌肉组织约３０ｍｇ，
采用北京艾德莱生物公司海洋动物基因组 ＤＮＡ
快速提取试剂盒提取基因组 ＤＮＡ，用１％琼脂糖
凝胶电泳进行检测，－２０℃保存备用。
１．２．２　目的片段的ＰＣＲ扩增和测序

根据 ＧｅｎＢａｎｋ报道的宽体金线蛭线粒体全
序列（序列号：ＥＵ３０４４５９．１）中的 Ｃｙｔｂ基因设计
引物对宽体金线蛭线粒体 Ｃｙｔｂ基因全序列进行
扩增，引物序列 Ｆ：５′ＣＡＴＴＧＴＴＧＴＧＡＡＧＴＴＡＧＴ
３′，Ｒ：５′ＴＴＧＡＡＧＧＧＴＴＡＴＡＧＴＴＴＡ３′。ＰＣＲ扩增
体系２５μＬ（Ｍｉｘ：１２．５μＬ，Ｆ：０．５μＬ，Ｒ：０．５μＬ，
ｄｄＨ２Ｏ：９．５μＬ；ＤＮＡ模板：２μＬ）。ＰＣＲ扩增程
序：９４℃预变性３ｍｉｎ；３０个循环（９４℃变性３５
ｓ、４１℃退火３０ｓ、７２℃延伸９５ｓ），最后７２℃延
伸１０ｍｉｎ。扩增产物用１．５％琼脂糖凝胶电泳进
行检测后送往生工生物工程（上海）股份有限公

司进行测序。

１．３　数据分析
所得序列用 ＢｉｏＥｄｉｔ［１９］软件进行序列编辑、

比对，并进行人工校正。采用 ＤｎａＳＰ５．０［２０］软件
计算变异位点数、简约信息位点数、单倍型数。

用Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．１１［２１］软件计算序列碱基组成、平均
核苷酸差异数、单倍型多样性和核苷酸多样性，

采用分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）进行群体的遗传分
化分析，计算 Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ［２２］值和 Ｆｕ’ｓＦｓ［２３］值，
用于中性检验，并进行核苷酸不配对分布检测，

进行种群动态分析。用 Ｍｅｇａ５［２４］软件基于
Ｋｉｍｕｒａ２Ｐａｒａｍｅｔｅｒ模型计算两两群体间的遗传

距离，选用以邻接法（ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ）构建宽体
金线蛭单倍型系统发育树。

２　结果与分析

２．１　宽体金线蛭Ｃｙｔｂ基因序列组成分析
共获得７７个宽体金线蛭线粒体 Ｃｙｔｂ基因全

序列，Ｃｙｔｂ基因全长为１１４６ｂｐ，无碱基的插入和
缺失。样本的 Ａ、Ｇ、Ｔ、Ｃ的平均含量分别为
２７．５７％、１５．７７％、４３．４９％、１３．１７％。其中，Ａ＋
Ｔ含量（７１．０６％）远高于 Ｇ＋Ｃ含量（２８．９４％），
Ｃｙｔｂ基因的碱基组成具有较大的偏倚性，Ｔ的含
量显著高于其他３种碱基的含量。
２．２　宽体金线蛭Ｃｙｔｂ基因序列遗传多样性分析

共检测到９６个多态位点，其中有５８个简约
信息位点，７８处转换，１９处巅换。３个群体中变
异位点最多的是泰州海陵群体（６３个），而３个群
体的简约信息位点数相差不大，分别为３７（苏州
张家港）、３６（泰州海陵）、３４（扬州高邮），见表１。
在７７个样本中，共获得４７个单倍型，共享单倍型
数１个（Ｈａｐ６），推测Ｈａｐ６可能是这３个群体宽
体金线蛭的起源。泰州群体与扬州群体共享 １
个单倍型，泰州群体与苏州群体共享 ３个单倍
型，苏州群体与扬州群体共享７个单倍型。泰州
海陵群体拥有的单倍型数目最多（２２个），苏州张
家港群体最少（１６个）。在４７个单倍型中，有３８
个为单个群体独享单倍型，占比８０．８５％。其中，
泰州海陵群体１９个（Ｈａｐ１７～３５），扬州高邮群
体１２个（Ｈａｐ３６～４７），苏州张家港群体 ７个。
在所有单倍型中出现频率最高的是 Ｈａｐ２（７次）
和Ｈａｐ９（６次），说明这两种单倍型可能是在宽
体金线蛭长期进化过程中形成的较为稳定的优

势基因型。

　　３个群体的总单倍型多样性、总核苷酸多样
性、平均核苷酸差异数分别为０．９７８１、０．０１３３、
１５．２０，其中泰州海陵群体的单倍型多样性
（０．９８７７）、核苷酸多样性（０．０１３１）及平均核苷
酸差异数（１５．０３）均高于其他两个群体，苏州张
家港群体的单倍型多样性（０．９５０８）最低，扬州
高邮群体的核苷酸多样性（０．０１１０）及平均核苷
酸差异数（１２．５５）均最低。
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表１　宽体金线蛭３个野生群体线粒体Ｃｙｔｂ基因序列的遗传多样性参数
Ｔａｂ．１　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆｍｔＤＮＡＣｙｔｂｉｎ３ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＷ．ｐｉｇｒａ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

单倍型数／
样本数

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ／
ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ

变异位点数

Ｖａｒｉａｂｌｅｓｉｔｅｓ

简约信息

位点数

Ｐａｒｓｉｍｏｎｙ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｓｉｔｅｓ

转换／巅换
Ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎｓ／
ｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎｓ

单倍型

多样性

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
（ｈ）

核苷酸

多样性

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
（π）

平均核苷酸

差异数

Ｍｅａｎｐａｉｒｗｉｓｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ
（ｋ）

苏州（ＳＺ） １６／２６ ５１ ３７ ４５／６ ０．９５０８±０．０２４１ ０．０１２６±０．００６５ １４．４１±６．６７
泰州（ＴＺ） ２２／２６ ６３ ３６ ５２／１２ ０．９８７７±０．０１３９ ０．０１３１±０．００６８ １５．０３±６．９５
扬州（ＹＺ） １９／２５ ５５ ３４ ４６／９ ０．９６００±０．０２９０ ０．０１１０±０．００５７ １２．５５±５．８６
总计Ｔｏｔａｌ ４７／７７ ９６ ５８ ７８／１９ ０．９７８１±０．００６８ ０．０１３３±０．００６６ １５．２０±６．８７

２．３　宽体金线蛭群体遗传结构分析
　　由表２可知，宽体金线蛭群体间遗传距离为
０．０１３～０．０１５，其中，泰州海陵群体和扬州高邮群
体之间的遗传距离最大（０．０１５），苏州张家港群
体和扬州高邮群体间的遗传距离最小（０．０１３）。
在３个地理群体中，扬州高邮群体的群内遗传距
离最小（０．０１１），苏州张家港和泰州海陵群体的
群内遗传距离均为０．０１３。宽体金线蛭３个群体
间的遗传分化指数 Ｆｓｔ范围为０．０６５１～０．１７５６，
且差异显著（Ｐ＜０．０５），说明宽体金线蛭３个地
理群体之间均存在遗传分化。其中，泰州海陵群

体与扬州高邮群体之间的遗传分化指数最高，为

０．１７５６，且差异极显著（Ｐ＜０．０１），表明两群体
间遗传分化极为显著。ＡＭＯＶＡ分析结果显示，
宽体金线蛭群体间和群体内的遗传变异分别占

总变异的１１．１３％和８８．８７％，且分化指数 Ｆｓｔ为
０．１１１３，差异显著（Ｐ＜０．０５），说明宽体金线蛭
遗传变异主要来自群体内。

基于 Ｋｉｍｕｒａ２Ｐａｒａｍｅｔｅｒ模型以邻接法
（ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ）构建宽体金线蛭３个群体Ｃｙｔｂ
基因单倍型系统发育树（图１），检验次数设置为
１０００次。由图１可见，３个群体的单倍型相互混
杂在一起，广泛分布于单倍型邻接关系树上，大

部分节点分支支持率较低（＜５０％），没有发现明
显的地理分隔格局和谱系结构。

２．４　宽体金线蛭群体动态分析
对宽体金线蛭 ３个野生群体进行中性检验

和核苷酸不配对分布分析的结果显示，总体

Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ值为 －０．７４９０（Ｐ＞０．１０），Ｆｕ’ｓＦｓ
值为－１３．６３３７（Ｐ＜０．０５）。分别对每个地理群
体进行中性检验，其中，苏州张家港群体和扬州

高邮群体的Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ和Ｆｕ’ｓＦｓ值均无显著差
异（Ｐ＞０．０５）。泰州海陵群体的 Ｆｕ’ｓＦｓ
（－５．６８０２）为显著负值（Ｐ＜０．０５），Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ

值为－０．３４４９，但差异不显著（Ｐ＞０．０５）。宽体
金线蛭单倍型核苷酸不配对分布出现多个峰（图

２），且观测值与期望值偏离较明显。综合分析表
明，３个宽体金线蛭野生群体总体大小保持相对
稳定，没有发生明显的种群扩张。

表２　宽体金线蛭群体内、群体间遗传距离
及遗传分化Ｆｓｔ

Ｔａｂ．２　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｗｉｔｈｉｎａｎｄｂｅｔｗｅｅｎ３
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓａｎｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｐａｉｒｗｉｓｅＦｓｔｉｎＷ．ｐｉｇｒａ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 苏州ＳＺ 泰州ＴＺ 扬州ＹＺ

苏州（ＳＺ） ０．０１３ ０．０６５１
（Ｐ＝０．０２７）

０．０８９６
（Ｐ＝０．０１８）

泰州（ＴＺ） ０．０１４ ０．０１３ ０．１７５６
（Ｐ＝０．０００）

扬州（ＹＺ） ０．０１３ ０．０１５ ０．０１１
注：对角线上方为遗传分化指数 Ｆｓｔ，对角线为群体内遗传距离，
对角线下方为群体间遗传距离

Ｎｏｔｅｓ：ＰｏｐｕｌａｔｉｏｎｐａｉｒｗｉｓｅＦｓｔ（Ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）；ｔｈｅａｖｅｒａｇｅ
ｄｉｓｔａｎｃｅｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ（ｄｉａｇｏｎａｌｅｌｅｍｅｎｔｓ）；ｔｈｅａｖｅｒａｇｅｄｉｓｔａｎｃｅ
ｂｅｔｗｅｅｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ（Ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）

３　讨论

３．１　群体遗传多样性分析
遗传多样性是生命进化的基础，与物种繁

衍、疾病抵抗以及适应生活环境息息相关，遗传

多样性的降低会导致物种适应环境变化的能力

下降［２５］，研究物种的遗传多样性对于评估物种资

源现状、制定野生种群保护策略以及进行养殖种

群种质的遗传改良等方面具有重要意义［２６］。群

体的单倍型多样性（ｈ）及核苷酸多样性（π）是评
价群体遗传多样性水平的重要指标［２７２８］，其值越

大表示群体多态程度越高。根据 ＧＲＡＮＴ等［２９］

关于线粒体 ＤＮＡ序列遗传变异的理论，单倍型
多样度（ｈ）与核苷酸多样度（π）的组合分为４种
类型：高ｈ（＞０．５）与高π（＞０．００５）；高ｈ（＞０．５）

１１
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ＳＺ．苏州群体；ＴＺ．泰州群体；ＹＺ．扬州群体

ＳＺ．Ｓｕｚｈｏｕｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；ＴＺ．Ｔａｉｚｈｏｕｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；ＹＺ．Ｙａｎｇｚｈｏｕｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

图１　宽体金线蛭线粒体Ｃｙｔｂ基因单倍型ＮＪ系统树
Ｆｉｇ．１　ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇｔｒｅｅｂａｓｅｄｏｎｍｔＤＮＡＣｙｔｂｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｏｆＷ．ｐｉｇｒａ
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图２　宽体金线蛭线粒体Ｃｙｔｂ单倍型核苷酸不配对分布图
Ｆｉｇ．２　ＭｉｓｍａｔｃｈｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｔＤＮＡＣｙｔｂｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆＷ．ｐｉｇｒａ

与低 π（＜０．００５）；低 ｈ（＜０．５）与低 π（＜
０．００５）；低ｈ（＜０．５）与高 π（＞０．００５）。３个宽
体金线蛭群体的单倍型多样性位于 ０．９５０８～
０．９８７７之间，核苷酸多样性位于 ０．０１１０～
０．０１３１之间，符合高ｈ和高 π的模式，表明泰州
海陵、扬州高邮及苏州张家港３个不同地理群体
的宽体金线蛭群体遗传变异水平均较高，对环境

变化和自然选择的适应能力较强，野生宽体金线

蛭资源整体处于较好的状态。其中，泰州海陵群

体的单倍型多样性及核苷酸多样性在３个群体
中均最高，这表明，与其他两个地理群体相比，泰

州海陵群体呈现出更高的遗传多样性，苏州张家

港群体和扬州高邮群体遗传多样性相对较小。

熊良伟等［３０］收集泰州海陵、苏州张家港、扬州高

邮等地的野生宽体金线蛭进行养殖实验，发现泰

州海陵地区宽体金线蛭养殖成活率及增重倍数

均高于苏州张家港及扬州高邮地区，显示出更高

的环境适应能力，其推测这种差异的出现可能与

不同地区宽体金线蛭的遗传差异有关，在一定程

度上印证了这一观点。

３．２　群体间遗传结构分析
种群内的遗传漂变和种群间的基因交流决

定了生物种群的遗传分化［３１］，而地理隔离会阻碍

群体间的基因交流，是造成遗传分化的重要因

素［３２３３］，同时不同地理区域的生境差异和自然选

择作用也会对遗传结构差异造成显著影响［３４３５］。

宽体金线蛭群体内的遗传变异率显著高于群体

间，遗传变异主要来自于群体内部，与刘飞［９］对

宽体金线蛭以 ＲＡＰＤ、ＩＳＳＲ、ＳＡＲＰ为分子标记的

研究结果一致。遗传分化指数 Ｆｓｔ可作为衡量群
体间遗传分化程度的指标，当遗传分化指数Ｆｓｔ为
０～０．０５时表明遗传分化程度较低，Ｆｓｔ为０．０５～
０．１５表明分化程度中等，Ｆｓｔ为０．１５～０．２５代表
分化程度高，大于０．２５时表明分化程度极大［３６］。

根据此理论，宽体金线蛭３个群体间均存在一定
的遗传分化，其中，苏州张家港群体与泰州海陵

群体和扬州高邮群体之间均存在中等程度的遗

传分化，泰州海陵群体与扬州高邮群体之间高度

分化。ＬＩＵ等［８］利用微卫星标记对江苏省建湖、

大丰、句容、溧阳和南京等７个地区宽体金线蛭
群体遗传结构进行研究，同样发现江苏省不同地

区宽体金线蛭群体间遗传分化较大。姜爱兰

等［１１］研究表明不同地区宽体金线蛭群体间遗传

距离的差异与实际地理距离具有一定的相关性。

根据ＳＬＡＹＫＩＮ［３７］提出的观点，群体遗传分化与
空间地理距离呈正向关系，即群体间地理位置越

近，基因交流越频繁，遗传分化程度越小。泰州

海陵群体与扬州高邮群体间的地理距离最近，但

遗传分化程度却最高，推测可能是由于宽体金线

蛭自身迁移能力有限，影响了群体间的基因交

流，且遗传结构的变化需要一个漫长的过

程［３８３９］。这与底栖海洋鱼类由于移动能力较差，

阻碍不同地理群体间的基因交流而易于产生遗

传分化相类似［４０］。因此，推测地理隔离可能宽体

金线蛭不同群体间遗传分化的产生中了发挥了

重要作用。３个宽体金线蛭群体间虽存在一定程
度的遗传分化，但并未形成明显的地理谱系结

构，说明群体间仍进行了一定的基因交流，这可
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能是不同地理区域的生境差异、自然选择以及人

类活动等综合作用的结果。近年来，宽体金线蛭

人工养殖产业迅速发展，可能也在一定程度上加

强了不同地区宽体金线蛭苗种之间的基因交流。

综上，苏州张家港、泰州海陵、扬州高邮３个
野生宽体金线蛭地理群体的遗传变异丰富，遗传

多样性总体处于较高水平，野生种质资源处于较

好的状态，说明虽然野生宽体金线蛭资源总量锐

减，但可能尚未对遗传多样性造成重大影响，建

议尽早制定有效的保护策略，以恢复资源量。相

较于苏州、扬州群体，泰州群体显示出更高的遗

传多样性水平，种质资源较好，因此，建议及时有

效加强对苏州张家港和扬州高邮宽体金线蛭群

体的管理和保护，促进其资源的可持续发展。
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２０１３，５１：２１５２２３．

［１１］　姜爱兰，王信海，丁辰龙，等．宽体金线蛭５个地理群体

遗传多样性的ＲＡＰＤ分析及生长指标的比较研究［Ｊ］．江

西农业学报，２０１８，３０（１０）：７１２．

ＪＩＡＮＧＡＬ，ＷＡＮＧＸＨ，ＤＩＮＧＣＬ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｆｉｖｅｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＷｈｉｔｍａｎｉａｐｉｇｒａ

ｒｅｖｅａｌｅｄｂｙＲＡＰＤａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｔｈｅｉｒｇｒｏｗｔｈｉｎｄｅｘｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ

［Ｊ］．ＡｃｔａＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｅＪｉａｎｇｘｉ，２０１８，３０（１０）：７１２．

［１２］　倪守胜，杨钰，柳淑芳，等．基于线粒体Ｃｙｔｂ基因的虾夷

扇贝群体遗传结构分析［Ｊ］．中国水产科学，２０１７，２４

（３）：４３２４３９．

ＮＩＳＳ，ＹＡＮＧＹ，ＬＩＵＳＦ，ｅｔａｌ．Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｓ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅＪａｐａｎｅｓｅｓｃａｌｌｏｐＰａｔｉｎｏｐｅｃｔｅｎｙｅｓｓｏｅｎｓｉｓｂａｓｅｄ

ｏｎｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＣｙｔｂｇｅｎｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈｅｒｙＳｃｉｅｎｃｅｓ

ｏｆＣｈｉｎａ，２０１７，２４（３）：４３２４３９．

［１３］　郭立，李隽，王忠锁，等．基于四个线粒体基因片段的银

鱼科鱼类系统发育［Ｊ］．水生生物学报，２０１１，３５（３）：

４４９４５９．

ＧＵＯＬ，ＬＩＪ，ＷＡＮＧＺＳ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ

ｏｆｎｏｏｄｌｅｆｉｓｈｅｓ（Ｏｓｍｅｒｉｆｏｒｍｅｓ：Ｓａｌａｎｇｉｄａｅ）ｂａｓｅｄｏｎｆｏｕｒ

ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｅｓ［Ｊ］．ＡｃｔａＨｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，２０１１，

３５（３）：４４９４５９．

［１４］　ＬＩＵＺＪ，ＣＯＲＤＥＳＪＦ．ＤＮＡｍａｒｋｅｒｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓａｎｄｔｈｅｉｒ

ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｉｎａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅｇｅｎｅｔｉｃｓ［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，

２００４，２３８（１／４）：１３７．

［１５］　肖武汉，张亚平．鱼类线粒体ＤＮＡ的遗传与进化［Ｊ］．水

生生物学报，２０００，２４（４）：３８４３９１．

ＸＩＡＯＷ Ｈ，ＺＨＡＮＧ Ｙ Ｐ．Ｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆ

ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｉｎｆｉｓｈ［Ｊ］．ＡｃｔａＨｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，

２０００，２４（４）：３８４３９１．
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１期 岳丽佳，等：基于线粒体Ｃｙｔｂ序列的３个宽体金线蛭群体遗传多样性分析

［１６］　徐丹丹，黄燕，曾庆，等．基于ｍｔＤＮＡＣｙｔｂ基因序列的我

国不同水系野生鲇种群遗传多样性与种群历史分析［Ｊ］．

水产学报，２０１７，４１（１０）：１４８９１４９９．
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ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｈｉｓｔｏｒｙａｍｏｎｇｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＳｉｌｕｒｕｓ

ａｓｏｔｕｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｗａｔｅｒｓｙｓｔｅｍｓｉｎＣｈｉｎａｂａｓｅｄｏｎｍｔＤＮＡ

Ｃｙｔｂｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈｅｒｉｅｓｏｆＣｈｉｎａ，

２０１７，４１（１０）：１４８９１４９９．

［１７］　王剑平，朱鹏飞，王健，等．基于线粒体 Ｃｙｔｂ基因序列

的洞庭湖河蚬遗传多样性分析［Ｊ］．水生态学杂志，

２０１８，３９（５）：８９９４．

ＷＡＮＧＪＰ，ＺＨＵＰＦ，ＷＡＮＧＪ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆＣｏｒｂｉｃｕｌａｆｌｕｍｉｎｅａｉｎＤｏｎｇｔｉｎｇＬａｋｅｂａｓｅｄｏｎｔｈｅ

ＭｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＣｙｔｂｇｅｎｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＨｙｄｒｏｅｃｏｌｏｇｙ，

２０１８，３９（５）：８９９４．

［１８］　曾凡荣，王军，周孔霖，等．基于线粒体Ｃｙｔｂ基因探讨我

国日本囊对虾４个地理群体的遗传结构及种群分化［Ｊ］．

厦门大学学报（自然科学版），２０１０，４９（５）：７０１７０６．

ＺＥＮＧＦＲ，ＷＡＮＧＪ，ＺＨＯＵＫＬ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

ａｎｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｉｎｆｏｕｒｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆ

Ｍａｒｓｕｐｅｎａｅｕｓｊａｐｏｎｉｃｕｓｂａｓｅｄｏｎｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂｇｅｎｅｓｅｇｍｅｎｔ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＸｉａｍｅｎ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ（ＮａｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅ），２０１０，４９（５）：７０１７０６．

［１９］　ＥＬＫＩＮＳＫＭ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｄｅｏｘｙｒｉｂｏｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄ（ＤＮＡ）

ｓｅｑｕｅｎｃｅｄａｔａｕｓｉｎｇＢｉｏＥｄｉｔ［Ｍ］／／ＥＬＫＩＮＳＫＭ．Ｆｏｒｅｎｓｉｃ

ＤＮＡＢｉｏｌｏｇｙ．Ｗａｌｔｈａｍ，ＭＡ：ＡｃａｄｅｍｉｃＰｒｅｓｓ，２０１３：１２９

１３２．

［２０］　ＬＩＢＲＡＤＯＰ，ＲＯＺＡＳＪ．ＤｎａＳＰｖ５：ａｓｏｆｔｗａｒｅｆｏｒｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆＤＮＡｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｄａｔａ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，

２００９，２５（１１）：１４５１１４５２．

［２１］　ＥＸＣＯＦＦＩＥＲＬ，ＬＡＶＡＬＧ，ＳＣＨＮＥＩＤＥＲＳ．Ａｒｌｅｑｕｉｎ（ｖｅｒｓｉｏｎ

３．０）：ａｎｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｓｏｆｔｗａｒｅｐａｃｋａｇｅｆｏｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｓ

ｄａｔａａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＢｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００５，１：４７

５０．

［２２］　ＴＡＪＩＭＡＦ．Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｍｅｔｈｏｄｆｏｒｔｅｓｔｉｎｇｔｈｅｎｅｕｔｒａｌｍｕｔａｔｉｏｎ

ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓｂｙＤＮＡｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，１９８９，１２３

（３）：５８５５９５．

［２３］　ＦＵＹＸ．Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｔｅｓｔｓｏｆｎｅｕｔｒａｌｉｔｙｏｆｍｕｔａｔｉｏｎｓａｇａｉｎｓｔ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｒｏｗｔｈ，ｈｉｔｃｈｈｉｋｉｎｇａｎｄｂａｃｋｇｒｏｕｎｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ

［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，１９９７，１４７（２）：９１５９２５．

［２４］　ＴＡＭＵＲＡＫ，ＰＥＴＥＲＳＯＮＤ，ＰＥＴＥＲＳＯＮＮ，ｅｔａｌ．ＭＥＧＡ５：

ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｇｅｎｅｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓｕｓｉｎｇｍａｘｉｍｕｍ

ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｄｉｓｔａｎｃｅ，ａｎｄｍａｘｉｍｕｍｐａｒｓｉｍｏｎｙ

ｍｅｔｈｏｄｓ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１１，２８

（１０）：２７３１２７３９．

［２５］　施立明．遗传多样性及其保存［Ｊ］．生物科学信息，１９９０，

２（４）：１５９１６４．

ＳＨＩＬＭ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｉｔｓｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ［Ｊ］．

ＢｉｏｓｃｉｅｎｃｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎ，１９９０，２（４）：１５９１６４．

［２６］　单斌斌，宋娜，刘淑德，等．基于线粒体 ＣＯⅠ基因序列

的金乌贼群体遗传学研究［Ｊ］．中国海洋大学学报，

２０１７，４７（５）：５０５６．

ＳＨＡＮＢＢ，ＳＯＮＧＮ，ＬＩＵＳＤ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔＳｅｐｉａｅｓｃｕｌｅｎｔａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎＣｈｉｎａｃｏａｓｔａｌｗａｔｅｒｓ

ｂａｓｅｄｏｎｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＣＯⅠ ｇｅｎｅａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．Ｐｅｒｉｏｄｉｃａｌｏｆ

ＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＣｈｉｎａ，２０１７，４７（５）：０５００５６．

［２７］　潘建飞，史兆国，成述儒，等．甘肃主要马群体遗传多样

性及系统发育研究［Ｊ］．农业生物技术学报，２０１４，２２

（２）：２１０２１８．

ＰＡＮＪＦ，ＳＨＩＺＧ，ＣＨＥＮＧＳＲ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｓｔｕｄｙｏｆｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｅｖｏｌｕｔｉｏｎｉｎｉｎｄｉｇｅｎｏｕｓｈｏｒｓｅｓ
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Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１４，２２（２）：２１０２１８．
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ｔｈｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＣｙｔｂａｎｄＣＯⅠ ｓｅｑｕｅｎｃｅ［Ｊ］．Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ

Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１６，３５（３）：６５７２．
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ＪｏｕｒｎａｌｏｆＨｅｒｅｄｉｔｙ，１９９８，８９（５）：４１５４２６．

［３０］　熊良伟，王建国，岳丽佳，等．江苏省不同地区宽体金线

蛭青年苗养殖性能研究［Ｊ］．时珍国医国药，２０１９，３０

（２）：４５６４５８．

ＸＩＯＮＧＬＷ，ＷＡＮＧＪＧ，ＹＵＥＬＪ，ｅｔａｌ．Ｓｔｕｄｙｏｎ

ｂｒｅｅｄｉｎｇｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｏｆｌｅｅｃｈｓｅｅｄｌｉｎｇｓｏｆＷｈｉｔｍａｎｉａｐｉｇｒａｉｎ
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