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摘　要：在长江中游鄱阳湖和洞庭湖鳜采样中，采集了兼具鳜（Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉ）和大眼鳜（Ｓ．ｋｎｅｒｉ）部分形态
特征的中间类型（主要特征：口裂后缘伸达眼睛后缘之下，眼睛大小、头后背前部隆起介于鳜与大眼鳜之间）

４８尾。为了明确中间类型的分类学关系，采用量化传统形态分类指标、筛选种间特异微卫星标记，对中间类
型个体进行鉴定分析。结果：（１）量化分析表明，鳜和大眼鳜在头长／眼径、（吻长＋眼径）／口裂长上存在显著
差异，鳜头长／眼径为５．２８６～７．１５７、（吻长＋眼径）／口裂长为０．８１１～０．９９９，大眼鳜分别为３．３０６～５．１０６和
１．０４０～１．１６６。４８尾中间类型中，５尾判定为鳜，其他４３尾个体仍不能鉴定。（２）从２８对微卫星标记中筛选
出５个鳜和大眼鳜的种间鉴别位点（Ｔ１０３、Ｔ０６３、Ｔ０８９、Ｔ１３５、Ｗ１９５１７），利用这５个位点对中间类型的个体进
行遗传分析和鉴定，中间类型中有１６尾为种间杂交后代，其中９尾为杂交Ｆ１与大眼鳜的回交个体。长江中
游湖泊中鳜和大眼鳜存在种间渐渗杂交，今后需加强长江鳜鱼野生资源遗传监测和管理。
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　　鳜（Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉ）和大眼鳜（Ｓ．ｋｎｅｒｉ）隶
属鲈形目（Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ）鳜科（Ｓｉｎｉｐｅｒｃｉｄａｅ）鳜属
（Ｓｉｎｉｐｅｒｃａ），是东亚地区特有的淡水经济鱼类，具
有重 要 的 经 济 价 值、生 态 价 值。鳜 是

ＢＡＳＩＬＥＷＳＫＹ（１８５５）在天津鉴定的物种，主要分
布在黑龙江至珠江以北的水系；大眼鳜是

ＧＡＲＭＡＮ（１９１２）在湖北宜昌描述的物种，分布于
淮河以南水系［１］。这两个物种的形态鉴定标准

主要是头后及背前部隆起程度、眼睛大小、上颌

骨后缘是否伸达眼后缘（鳜：头后及背前部隆起

较高，眼较小，上颌骨后缘伸达眼后缘之下或更

后；大眼鳜：头后及背前部隆起较低，眼较大，上

颌骨后端不伸达眼后缘之下）［１］。

随着鳜鱼野外采样工作的扩大和深入，在长

江中游发现有些样本兼具鳜和大眼鳜的部分形

态特征（口裂后缘伸达眼后缘之下，而眼睛大小、

头后及背前部隆起介于鳜与大眼鳜之间），我们

暂将其称为“中间类型”。余帆洋［２］首次将这种

类型的鳜鱼称为“过渡类型”（鳜与大眼鳜复合

种），通过线粒体控制区序列比较，但未能观察到

“过渡类型”与鳜、大眼鳜间有明显遗传分化。杨

敏［３］利用４对微卫星标记对陆水水库、沅江、湘
江、赣江、鄱阳湖采集的鳜、大眼鳜群体进行分子

鉴定，发现形态上被认为是大眼鳜的群体中有少

量杂交Ｆ１个体。ＳＯＮＧ等
［４］利用靶基因富集与

多基因测序技术，发现长江水系鳜、大眼鳜样品

中存在基因交流的现象。

鳜和大眼鳜为姐妹种，亲缘关系非常近［５６］。

卢薛等［７］对鳜和大眼鳜进行人工授精试验，发现

正反交后代、正交Ｆ１后代自交的胚胎均能正常发
育，受精率和孵化率均达到８５％以上，表明鳜和
大眼鳜之间能进行种间杂交，杂种繁殖力正常，

它们之间没有严格的生殖隔离障碍。在自然环

境中，鳜与大眼鳜自然分布范围不同，但也存在

同域分布，这些中间类型个体究竟是某个物种的

变异类型，还是野生鳜和大眼鳜的杂交后代，需
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要对此问题作进一步探讨。

为此，在鄱阳湖和洞庭湖采集鳜鱼，根据形

态特征鉴定为鳜、大眼鳜及中间类型，测量其相

关的形态学数据，同时，筛选鳜和大眼鳜种间特

异微卫星位点，对中间类型个体的种属分类进行

鉴定，为鳜鱼分类、种质资源监测与管理提供依

据。为了减少实验的偶然性误差，尽可能覆盖物

种分布最大地理区域，还采集了黑龙江鳜（没有

大眼鳜天然分布）和珠江上游大眼鳜（没有鳜天

然分布）加以检验。

１　材料与方法

１．１　实验材料
２０１８年３—９月，分别从长江中游湖泊、黑龙

江、珠江采集鳜鱼样品共１１１尾（表１）。鄱阳湖
（２８°５２′５６．８７″Ｎ，１１６°２５′５３．５４″Ｅ）采集样品７２
尾；洞庭湖（２９°２３′４９．６９″Ｎ，１１３°０５′４６．０７″Ｅ）采
集样品２５尾。珠江（惠州市三防镇，２５°１５′０．２１″
Ｎ，１０８°５０′２８．０３″Ｅ）采集大眼鳜 ６尾，黑龙江
（抚远市，４８°２１′４４．６０″Ｎ，１３４°１８′０．１５″Ｅ）采集
鳜８尾。根据传统形态学分类鉴别特征，将收集
到的每条鱼进行物种鉴定，归类为３种：鳜（上颌
骨后端伸达眼后缘之下及更后、眼睛小，背前部

隆起较高）、大眼鳜（上颌骨后端不伸达眼后缘之

下、眼睛大，背前部隆起较低）和中间类型（上颌

骨后端伸达眼后缘之下，眼睛大小、头后背前部

隆起介于鳜与大眼鳜之间），见图１。

表１　鳜、大眼鳜及中间类型样本采集信息
Ｔａｂ．１　Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｃｏｌｌｅｃｔｅｄｓａｍｐｌｅｓｏｆ

Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｉｓ，Ｓ．ｋｎｅｒｉａｎｄｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅｆｏｒｍ

采样地点

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
ｓｉｔｅ

采样时间

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
ｔｉｍｅ

样本 Ｓａｍｐｌｅ

鳜

Ｓ．ｃｈｕａｔｓｉ
大眼鳜

Ｓ．ｋｎｅｒｉ

中间类型

Ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅ
ｆｏｒｍ

洞庭湖

ＤｏｎｇｔｉｎｇＬａｋｅ ２０１８．０９ ７ ８ １０

鄱阳湖

ＰｏｙａｎｇＬａｋｅ
２０１８．０３
２０１８．０９

８
８

８
１０

９
２９

黑龙江

ＨｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇＲｉｖｅｒ ２０１８．０２ ８

珠江

ＺｈｕｊｉａｎｇＲｉｖｅｒ ２０１８．０７ ６

总计 Ｔｏｔａｌ ３１ ３２ ４８

图１　鳜、大眼鳜及中间类型的形态图
Ｆｉｇ．１　ＭｏｒｐｈｏｌｏｇｙｏｆＳ．ｃｈｕａｔｓｉ，
Ｓ．ｋｎｅｒｉａｎｄｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅｆｏｒｍ

１．２　实验方法
样本经形态鉴定后，使用测量工具（数显游

标卡尺和天平）活体测量其头长、头高、眼径、吻

长＋眼径、口裂长，逐尾做好标签，用９５％乙醇固
定后，带回上海海洋大学鳜鱼种质资源实验室。

分别用（吻长 ＋眼径）／口裂长、头长／眼径、
头长／头高３个形态分类指标来定量描述：（１）上
颌骨后端是否伸达眼后缘之下及更后；（２）眼睛
大小；（３）头部隆起高低。应用 ＳＰＳＳ２２．０软
件［８］对数据进行单因素方差分析（ＡＮＯＶＡ）。

取３０～４０ｍｇ肌肉组织，采用天根生化科技
（北京）有限公司海洋动物组织基因组 ＤＮＡ提取
试剂盒提取基因组 ＤＮＡ，溶解于 １２０μＬｄｄＨ２Ｏ
中。１％琼脂糖凝胶电泳、分光光度计检测 ＤＮＡ
质量（１．８＜ＯＤ２６０／ＯＤ２８０＜２．０）和浓度，－２０℃
保存备用。

微卫星引物 ２８对，包括鳜微卫星引物 ７
对［９１０］和本实验室开发的大眼鳜引物２１对，由生
工生物工程（上海）有限公司合成。对鳜、大眼鳜

样品进行ＰＣＲ扩增，扩增产物经８％聚丙烯酰胺
凝胶电泳１０ｈ，银染，数码相机拍照。

采用筛选出的 ５对微卫星引物对中间类型
样品ＰＣＲ扩（表２）增。ＰＣＲ扩增体系（１０μＬ）：
ＰｒｅｍｉｘＴａｑ（ＴａＫａＲａ，大连）５μＬ、上下游引物（５
μｍｏｌ／Ｌ）各０．５μＬ、模板ＤＮＡ１μＬ、ｄｄＨ２Ｏ３μＬ。
ＰＣＲ扩增程序：９４℃预变性５ｍｉｎ，之后进入３２
个循环：９４℃变性３０ｓ，退火３０ｓ，７２℃延伸 ３０

２
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ｓ，最后一个循环结束后７２℃再延伸１０ｍｉｎ，４℃
保存。ＰＣＲ扩增产物经全自动毛细管核酸分析

系统（ＱＩＡｘｃｅｌ）进行基因分型和片段分析，并对其
峰值结果进行比对矫正。

表２　５个鳜和大眼鳜种间鉴定微卫星位点
Ｔａｂ．２　ＦｉｖｅｓｐｅｃｉｅｓｓｐｅｃｉｆｉｃｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｌｏｃｉｂｅｔｗｅｅｎＳ．ｃｈｕａｔｓｉａｎｄＳ．ｋｎｅｒｉ

位点

Ｌｏｃｕｓ

引物序列（５′３′）
Ｐｒｉｍｅｒ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′３′）

重复单元

Ｒｅｐｅａｔ
ｕｎｉｔ

退火温度

Ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ／℃

登录号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

产物长度

Ｐｒｏｄｕｃｔｌｅｎｇｔｈ／ｂｐ

鳜

Ｓ．ｃｈｕａｔｓｉ
大眼鳜

Ｓ．ｋｎｅｒｉ

Ｗ１９５１７ Ｆ：ＴＴＣＡＴＧＣＴＧＣＧＧＴＧＡＧＡＣＡＡＣ
Ｒ：ＡＧＣＣＣＧＧＴＣＣＣＡＴＧＴＡＡＣＴＡＡ （ＣＡ）１９ ６１ ＡＹ３９５７１７．１ １７８～２３０ １５４～１７８

Ｔ０６３ Ｆ：ＴＴＣＴＴＣＴＡＴＴＴＣＡＧＣＣＡＧＴＴＣＴＴ
Ｒ：ＡＡＴＧＧＴＧＧＣＣＡＴＣＴＴＣＡＴＡＡＧ （ＡＡＡＧ）８ ５２ ＫＹ１２０３８９ １９７／１９７ １８９／１８９

Ｔ０８９ Ｆ：ＧＡＴＧＡＣＧＣＣＣＧＡＧＴＡＡＧＴＴＣ
Ｒ：ＣＡＴＴＧＣＴＣＡＴＧＣＴＣＡＡＣＡＡＣＴＡ （ＴＧＡＡ）５ ５２ ＫＹ１２０３９５ １３８／１３８ １３０／１３４

Ｔ１０３ Ｆ：ＣＴＧＣＧＧＣＴＧＡＡＧＴＴＡＣＡＡＧＡ
Ｒ：ＴＧＴＴＧＴＧＡＡＡＡＧＡＡＡＡＡＴＧＡＧＡＧＴ （ＡＡＡＧ）６ ５０ ＫＹ１２０４０２ １５２／１５２ １６４／１６４

Ｔ１３５ Ｆ：ＴＣＡＡＡＣＣＡＡＣＧＡＡＡＡＣＡＡＣＣ
Ｒ：ＣＡＴＴＣＴＧＴＣＴＴＧＡＡＡＣＧＡＧＧＡＴ （ＡＡＴＧ）８ ５０ ＫＹ１２０４０７ １１２／１１２ １２０～１６０

　　使用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ２．３软件［１１］进行所有样

品的微卫星基因型聚类分析。为了确定中间类

型是否是一个有效的群体，在混合模型下预先定

义了Ｋ值（１≤Ｋ≤３），每一个Ｋ值进行１０次模
拟计算，每次模拟进行５０００次预迭代（ｌｅｎｇｔｈｏｆ
ｂｕｒｎｉｎｐｅｒｉｏｄ）和５００００基于马科夫链的蒙特卡
罗迭代（Ｍａｒｃｏ’ｓｃｈａｉｎｍｏｎｔｅｃａｒｌｏｉｔｅｒａｔｉｏｎｓ）。分
别依据后验概率Ｄｅｌｔａ（ｋ）和连续两个ｌｎＰ（Ｄ）的
变化率ΔＫ［１２］进行估算以确定最佳聚类数目。由
于位点数目较少，设置ｑ值为０．０５作为纯种和杂
种判别标准［１３］。为进一步揭示鳜和大眼鳜杂交

的类别与混杂程度，使用 ＮＥＷＨＹＢＲＩＤＳ１．１软
件［１４］，设置纯种（鳜、大眼鳜）、杂交 Ｆ１、杂交 Ｆ２、
回交１代（Ｆ１与鳜回交、Ｆ１与大眼鳜回交）共 ６
种分型类别，ｂｕｉｎｉｎ次数为 １０００００，运行 １００
０００ＭＣＭＣ重复计算，Ｐ设置为０．６［１５］。

２　结果分析

２．１　形态学
量化结果表明：鳜（吻长 ＋眼径）／口裂长、头

长／眼径范围分别为０．８１１～０．９９９和５．２８６～
７．１５７，大眼鳜分别为１．０４０～１．１６６和３．３０６～
５．１０６（表３）；鳜和大眼鳜在（吻长 ＋眼径）／口裂
长、头长／眼径上存在显著差异；鳜头长／头高

（１．２３６～１．７７７）和大眼鳜（１．１９３～１．７９８）间互
有交叉分布。所以，确定以（吻长 ＋眼径）／口裂
长、头长／眼径作为形态量化鉴定指标。
４８尾中间类型中，有５尾鱼（吻长 ＋眼径）／

口裂长在 ０．８９１～０．９８１之间、头长／眼径在
５．３１８～５．８２０之间，符合鳜的形态量化标准，被
鉴定为鳜。其他４３尾个体中，有３１尾（吻长＋
眼径）／口裂符合鳜，但头长／眼径符合大眼鳜；６
尾（吻长＋眼径）／口裂符合鳜，头长／眼径位于在
鳜和大眼鳜之间；６尾头长／眼径符合大眼鳜，（吻
长＋眼径）／口裂位于鳜和大眼鳜之间，由于两项
指标不能同时满足任一物种的形态量化标准，尚

不能鉴定。

２．２　微卫星分析
从２８对引物中筛选了５对鳜和大眼鳜种间

鉴别引物，分别 是 Ｔ０６３、Ｔ０８９、Ｔ１０３、Ｔ１３５、
Ｗ１９５１７（图２）。其中：鳜和大眼鳜在 Ｔ０６３、Ｔ１０３
位点均表现为纯合型，但等位基因大小（扩增产

物长度）不同；在Ｔ０８９、Ｔ１３５位点，大眼鳜表现杂
合型，鳜表现为纯合型；在Ｗ９５１７位点，鳜和大眼
鳜均表现为杂合型，等位基因大小各不相同。在

这些鉴别位点上，中间类型个体或表现为鳜、大

眼鳜基因型，或表现为杂合基因型。

３
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表３　鳜、大眼鳜形态比例参数比较
Ｔａｂ．３　ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｒａｔｉｏｐａｒａｍｅｔｅｒｓｂｅｔｗｅｅｎＳ．ｃｈｕａｔｓｉａｎｄＳ．ｋｎｅｒｉ

性状

Ｔｒａｉｔ

鳜 Ｓ．ｃｈｕａｔｓｉ
均值

Ｍｅａｎｖａｌｕｅ 比值范围Ｒａｔｉｏｒａｎｇｅ

大眼鳜 Ｓ．ｋｎｅｒｉ

均值Ｍｅａｎｖａｌｕｅ 比值范围

Ｒａｔｉｏｒａｎｇｅ

吻长＋眼径／口裂长
Ｓｎｏｕｔｌｅｎｇｔｈ＋Ｅｙｅｄｉａｍｅｔｅｒ／

Ｆｉｓｓｕｒｅｌｅｎｇｔｈ
０．９０８±０．０５５１ｂ ０．８１１～０．９９９ １．１００±０．０３３７ａ １．０４０～１．１６６

头长／眼径 Ｈｅａｄｌｅｎｇｔｈ／Ｅｙｅｄｉａｍｅｔｅｒ ５．８８８±０．５０６０ａ ５．２８６～７．１５７ ４．３１３±０．４９４９ｂ ３．３０６～５．１０６
头长／头高 Ｈｅａｄｌｅｎｇｔｈ／Ｈｅａｄｈｅｉｇｈｔ １．５３６±０．１１７７ａ １．２３６～１．７７７ １．５４９±０．１６５７ａ １．１９３～１．７９８

图２　鳜、大眼鳜及中间类型在５个微卫星位点扩增结果
Ｆｉｇ．２　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｒｅｓｕｌｔｏｆＳ．ｃｈｕａｔｓｉ，Ｓ．ｋｎｅｒｉａｎｄｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅｆｏｒｍａｔｆｉｖｅｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｌｏｃｉ

　　运用ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ２．３．２对所有鳜鱼样品进
行遗传聚类分析表明，Ｋ＝２时出现最高峰值，为
最佳聚类，即鳜为一类，大眼鳜为一类，中间类型

大部分个体聚入大眼鳜，小部分个体聚入鳜（图

３）。鄱阳湖、洞庭湖、黑龙江、珠江的鳜和大眼鳜
样品ｑ＞０．９５，表明在传统形态鉴定的３１尾鳜个
体和３２尾大眼鳜个体上没有基因的导入。在４８
尾中间类型中，有１６尾个体的 ｑ为０．０５～０．９５
（表４），表明鳜和大眼鳜存在种间杂交。应用
ＮＥＷＨＹＢＲＩＤＳ分析鳜和大眼鳜种间杂交类型情
况（表４），在中间类型中检测到了９尾杂交个体，
且均为Ｆ１与大眼鳜的回交个体类型，其余杂交类
型未检测到。

３　讨论

形态特征是物种遗传特性最直观的表现形

式，也是传统分类学上重要的依据［１６］。通过量化

这些形态分类特征，鳜（吻长 ＋眼径）／口裂为
０．８１１～０．９９９，大眼鳜１．０４０～１．１６６，从数值上
准确反映了鳜与大眼鳜在口裂后缘与眼睛后缘

相对位置上的差异；鳜头长／眼径为 ５．２８６～
７．１５７，大眼鳜为 ３．３０６～５．１０６，这与成庆泰
等［１７］提出的鳜眼睛较小（头长为眼径的 ５．３～
８．１倍），大眼鳜眼睛较大（头长为眼径的 ４．７～
５．１倍）基本符合。鳜和大眼鳜在（吻长 ＋眼径）／
口裂长、头长／眼径存在差异性显著，这些形态定
量指标可作为鳜与大眼鳜物种鉴定的依据。鳜

和大眼鳜的头高／头长比分别为１．２３６～１．７７７、
１．１９３～１．７９８，数值上明显交叉。这可能是本研
究中样品均为１龄鱼，在自然水体中，饵料生物
资源不均、个体捕食能力差异，导致个体生长慢、

个体间生长变异大，在一定程度上影响该参数的

稳定可靠性。根据（吻长＋眼径）／口裂长、头长／
眼径２项定量指标，鉴定出５尾个体为鳜，４尾样

４
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表４　基于ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ和ＮＥＷＨＹＢＲＩＤＳ对中间类型进行分类鉴定
Ｔａｂ．４　ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅｆｏｒｍｉｎＳＴＲＵＣＴＵＲＥａｎｄＮＥＷＨＹＢＲＩＤＳ

中间类型

Ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅｆｏｒｍ
ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ

ｑ（ＳＣ） ｑ（ＳＫ）
ＮＥＷＨＹＢＲＩＤＳ

Ｐ（ＳＣ） Ｐ（ＳＫ） Ｆ１ Ｆ２ Ｆ１×（ＳＣ） Ｆ１×（ＳＫ）
１ ０．９１６ ０．０８４ ０．９６８ ０．０００ ０．０００ ０．００６ ０．０２６ ０．０００
２ ０．９９３ ０．００７ ０．９９９ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．００１ ０．０００
３ ０．０８２ ０．９１８ ０．０００ ０．２１４ ０．０００ ０．０１０ ０．０００ ０．７７６
４ ０．９９３ ０．００７ ０．９９９ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００
５ ０．９９３ ０．００７ ０．９９９ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．００１ ０．０００
６ ０．３７６ ０．６２４ ０．０００ ０．０００ ０．００６ ０．０４９ ０．０００ ０．９４４
７ ０．２０４ ０．７９６ ０．０００ ０．０８５ ０．００２ ０．０３１ ０．０００ ０．８８２
８ ０．９９３ ０．００７ ０．９９９ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．００１ ０．０００
９ ０．９９４ ０．００６ ０．９９９ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００
１０ ０．７８４ ０．２１６ ０．８４８ ０．０００ ０．０００ ０．１３２ ０．０１９ ０．０００
１１ ０．０２３ ０．９７７ ０．０００ ０．８９０ ０．０００ ０．００１ ０．０００ ０．１０９
１２ ０．０３７ ０．９６３ ０．０００ ０．９３１ ０．０００ ０．００３ ０．０００ ０．０６６
１３ ０．１３５ ０．８６５ ０．０００ ０．９３１ ０．０００ ０．００３ ０．０００ ０．０６６
１４ ０．００８ ０．９９２ ０．０００ ０．９７９ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０２１
１５ ０．００９ ０．９９１ ０．０００ ０．９７９ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０２１
１６ ０．００６ ０．９９４ ０．０００ ０．９９３ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．００７
１７ ０．３３２ ０．６６８ ０．０００ ０．００１ ０．０１３ ０．０４４ ０．００１ ０．９４２
１８ ０．００６ ０．９９４ ０．０００ ０．９９２ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．００７
１９ ０．０１４ ０．９８６ ０．０００ ０．９６４ ０．０００ ０．００１ ０．０００ ０．０３５
２０ ０．０１３ ０．９８７ ０．０００ ０．９６４ ０．０００ ０．００１ ０．０００ ０．０３５
２１ ０．０１３ ０．９８７ ０．０００ ０．９６４ ０．０００ ０．００１ ０．０００ ０．０３５
２２ ０．２４６ ０．７５４ ０．０００ ０．４６４ ０．０００ ０．０９５ ０．００１ ０．４４０
２３ ０．００８ ０．９９２ ０．０００ ０．９７９ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０２０
２４ ０．１２１ ０．８７９ ０．０００ ０．１８８ ０．０００ ０．０１６ ０．０００ ０．７９６
２５ ０．０７５ ０．９２５ ０．０００ ０．３１４ ０．０００ ０．００８ ０．０００ ０．６７８
２６ ０．０１３ ０．９８７ ０．０００ ０．８９７ ０．０００ ０．００２ ０．０００ ０．１０２
２７ ０．３３６ ０．６６４ ０．０００ ０．００１ ０．０１３ ０．０４４ ０．００１ ０．９４２
２８ ０．００６ ０．９９４ ０．０００ ０．９８７ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０１３
２９ ０．００８ ０．９９２ ０．０００ ０．９７９ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０２１
３０ ０．００９ ０．９９１ ０．０００ ０．９７９ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０２０
３１ ０．００８ ０．９９２ ０．０００ ０．９７９ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０２０
３２ ０．４２５ ０．５７５ ０．０００ ０．０００ ０．０１４ ０．０９１ ０．００５ ０．８９０
３３ ０．０１４ ０．９８６ ０．０００ ０．９６５ ０．０００ ０．００１ ０．０００ ０．０３４
３４ ０．０１３ ０．９８７ ０．０００ ０．９６２ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０３７
３５ ０．９０９ ０．０９１ ０．９７２ ０．０００ ０．０００ ０．００６ ０．０２２ ０．０００
３６ ０．９９３ ０．００７ ０．９９９ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．００１ ０．０００
３７ ０．０３６ ０．９６４ ０．０００ ０．９３２ ０．０００ ０．００３ ０．０００ ０．０６６
３８ ０．７９０ ０．２１０ ０．７８４ ０．０００ ０．０００ ０．０７４ ０．１４２ ０．０００
３９ ０．００８ ０．９９２ ０．０００ ０．９７８ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０２１
４０ ０．０２６ ０．９７４ ０．０００ ０．７３８ ０．０００ ０．００３ ０．０００ ０．２５９
４１ ０．０８７ ０．９１３ ０．０００ ０．２５８ ０．０００ ０．０１３ ０．０００ ０．７２９
４２ ０．０２６ ０．９７４ ０．０００ ０．７４３ ０．０００ ０．００２ ０．０００ ０．２５４
４３ ０．０４２ ０．９５８ ０．０００ ０．８２１ ０．０００ ０．００６ ０．０００ ０．１７３
４４ ０．０２６ ０．９７４ ０．０００ ０．７４３ ０．０００ ０．００２ ０．０００ ０．２５５
４５ ０．０１４ ０．９８６ ０．０００ ０．９６５ ０．０００ ０．００１ ０．０００ ０．０３４
４６ ０．０２６ ０．９７４ ０．０００ ０．７４３ ０．０００ ０．００２ ０．０００ ０．２５４
４７ ０．００９ ０．９９１ ０．０００ ０．９７９ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０２１
４８ ０．１３６ ０．８６４ ０．０００ ０．７０５ ０．０００ ０．０４１ ０．０００ ０．２５４

注：ＳＣ、ＳＫ各代表鳜和大眼鳜；ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ（Ｋ＝２，以亲本种为参照）：ｑ（ＳＣ）和ｑ（ＳＫ）代表聚类 Ｋ值在每个个体中的概率值，杂交个体
（０．０５＜ｑ＜０．９５）用黑色加粗显示；ＮＥＷＨＹＢＩＤＳ：Ｐ（ＳＣ）和Ｐ（ＳＫ）代表纯代鳜和大眼鳜个体的概率值，Ｆ１和Ｆ２代表杂交Ｆ１和杂交Ｆ２，
Ｆ１×（ＳＣ）代表Ｆ１和鳜回交，Ｆ１×（ＳＫ）代表Ｆ１和大眼鳜回交，杂交个体用黑色加粗显示
Ｎｏｔｅｓ：ＳＣ，ＳＫｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓＳｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉａｎｄＳｉｎｉｐｅｒｃａｋｎｅｒｉ；ＩｎＳＴＲＵＣＴＵＲＥ（Ｋ＝２，ｕｓｉｎｇｐａｒｅｎｔａｌｓｐｅｃｉｅｓａｓｒｅｆｅｒｅｎｃｅ），ｑ（ＳＣ）ａｎｄｑ（ＳＫ）
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｔｏｔｈｅｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｏｆａｎｃｅｓｔｒｙｉｎｅａｃｈｉｎｄｉｖｉｄｕａｌａｓｓｉｇｎｅｄｔｏｃｌｕｓｔｅｒｓ（Ｋ），ｈｙｂｒｉｄｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ（０．０５＜ｑ＜０．９５）ｗｅｒｅｍａｒｋｅｄｉｎｂｌａｃｋ
ｂｏｌｄ；ＩｎＮＥＷＨＹＢＲＩＤＳ，ｔｈｅｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｔｈａｔｅａｃｈｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｂｅｌｏｎｇｅｄｔｏＰ（ｐａｒｅｎｔａｌｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ），Ｆ１ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ，Ｆ２ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ，Ｆ１×（ＳＣ）ａｎｄ
Ｆ１×（ＳＫ）（ｆｉｒｓｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｂａｃｋｃｒｏｓｓ），ｔｈｅｈｙｂｒｉｄｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｗｅｒｅｍａｒｋｅｄｉｎｂｏｌｄ

５
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１（１）～７（１）洞庭湖鳜；８（１）～１５（１）黑龙江鳜；１６（１）～３１（１）鄱阳湖鳜；３２（２）～３９（２）洞庭湖大眼鳜；４０（２）～４５（２）珠江大眼

鳜；４６（２）～６３（２）鄱阳湖大眼鳜；６４（３）～１０１（３）鄱阳湖中间类型；１０２（３）～１１１（３）洞庭湖中间类型。红色代表鳜，绿色代表大

眼鳜

１（１）－７（１）ａｒｅＳ．ｃｈｕａｔｓｉｉｎＤｏｎｇｔｉｎｇＬａｋｅ；８（１）－１５（１）ａｒｅＳ．ｃｈｕａｔｓｉｉｎｔｈｅＨｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇＲｉｖｅｒ；１６（１）－３１（１）ａｒｅＳ．ｃｈｕａｔｓｉｉｎ

ｔｈｅＰｏｙａｎｇＬａｋｅ；３２（２）－３９（２）ａｒｅＳ．ｋｎｅｒｉｉｎｔｈｅＤｏｎｇｔｉｎｇＬａｋｅ；４０（２）－４５（２）ａｒｅＳ．ｋｎｅｒｉｉｎｔｈｅＺｈｕｊｉａｎｇＲｉｖｅｒ；４６（２）－６３（２）ａｒｅ

Ｓ．ｋｎｅｒｉｉｎｔｈｅＰｏｙａｎｇＬａｋｅ；６４（３）－１０１（３）ａｒｅｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅｆｏｒｍｉｎｔｈｅＰｏｙａｎｇＬａｋｅ；１０２（３）－１１１（３）ａｒｅｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅｆｏｒｍｉｎｔｈｅ

ＤｏｎｇｔｉｎｇＬａｋｅ．ＲｅｄｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄＳ．ｃｈｕａｔｓｉｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；ＧｒｅｅｎｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄＳ．ｋｎｅｒｉｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

图３　鳜、大眼鳜及中间类型的ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ聚类分析图
Ｆｉｇ．３　ＳＴＲＵＣＴＵＲＥｇｅｎｅｔｉｃｃｌｕｓｔｅｒｐｒｏｆｉｌｅｆｏｒＳ．ｃｈｕａｔｓｉ，Ｓ．ｋｎｅｒｉａｎｄｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅｆｏｒｍ

品和微卫星标记结果一致，仅有 １尾样品在
ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ分 析 中 出 现 杂 交 信 号，但 在
ＮＥＷＨＹＢＲＩＤＳ分析中归类为鳜。其他４３尾因不
能同时满足上述２项定量指标，身份无法鉴别，
表明形态学定量鉴定指标对中间类型的鉴别仍

有较大的局限性。

从２８对微卫星引物中筛选了５对鳜和大眼
鳜种间鉴别的微卫星标记，这一结果支持了鳜与

大眼鳜物种的有效性。相比线粒体标记［１８］，微卫

星标记鉴定更加有效。在ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ聚类分析
中，洞庭湖鳜（７尾）、鄱阳湖鳜（１６尾）、黑龙江
（鳜８尾）聚为一个群体，洞庭湖大眼鳜（８尾）、
鄱阳湖大眼鳜（１８尾）、珠江大眼鳜（６尾）聚为另
一个群体，表明这５对种间特异性鉴定位点不受
地理地域差异的影响，同时也支持了本研究样本

形态学分类鉴定结果。

根据５对微卫星标记对４８尾中间类型进行
鉴定，在ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ聚类分析中有１６尾出现杂
交信号（０．９５＜ｑ＜１），证实了长江中游鳜与大眼
鳜之间存在种间杂交，在 ＮＥＷＨＹＢＲＩＤＳ分析中，
检测到９尾个体为杂交 Ｆ１与大眼鳜回交后代类

型，表明鳜与大眼鳜间不仅存在种间杂交，而且

存在杂交渐渗现象。两个分析方法对 ９尾杂交
个体的判定是一致的，另外 ７尾（１、１０、１３、２２、
３５、３８、４８）在 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ聚类分析被归类为杂
交个体，但在ＮＥＷＨＹＢＲＩＤＳ分析中，因其杂交确
定性值较低，而被判定为亲本个体，推测它们可

能是多代回交杂种的缘故。杂种 Ｆ１、Ｆ２和回交
Ｆ１×（ＳＣ）的类型并未检测到，可能是由于采样样
品数量有限，或与鉴定位点数目偏少有关，今后

还需再扩大样本和标记数量进行深入探讨。此

外，在 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ聚类分析中，中间类型有 ２６
尾鉴定为大眼鳜、６尾为鳜，在 ＮＥＷＨＹＢＲＩＤＳ分
析中，２８尾鉴定为大眼鳜，１０尾为鳜，表明鳜、大
眼鳜自然群体内存在明显的个体变异，变异类型

是个体因其生存环境做出的适应性改变［１９］。

当亲缘关系相近的两个亲缘物种在地理分

布上重叠时，易发生渐渗杂交。由于鳜和大眼鳜

在自然分布区域上存在重叠，给鳜和大眼鳜种间

杂交提供了可能性，而人类活动引起的生态环境

的改变可能加快了杂交渐渗发生频率［２０］。近年

来，由于气候变化、长江大型水利工程（葛洲坝、

６



１期 朱书琴，等：长江中游湖泊鳜与大眼鳜的渐渗杂交

三峡大坝）建设、围湖造田、渔业过度捕捞等，长

江中游水域水文特征发生了显著变化，枯水期提

前、枯水期延长已经成为长江中游湖泊的常态，

水位年年降低，严重时湖区仅剩下航道［２１２２］，这

些环境剧变会引起物种栖息场所和繁殖场所变

动，这可能是造成种间生殖隔离破坏的主要原

因。此外，长江中游湖泊附近有大量鳜鱼繁殖

场、养殖场，也不排除人工杂交鳜鱼逃逸到自然

水体并与野生鳜鱼间杂交造成渐渗的可能性。

本研究结果证实了长江中游湖泊鳜和大眼鳜之

间存在种间渐渗杂交，因此，我们需要加大对长

江鳜于种质资源的遗传保护举措，并监测鳜鱼种

间渐渗杂交的发展趋势。
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