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摘　要：为探讨不同体色锦鲤和“福瑞鲤２号”遗传多样性及变异情况，基于 ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ序列对６种颜色
（全白、全红、红白、大正三色、白写、绯写）锦鲤、２个“福瑞鲤 ２号”（青灰和红色）及 ２个杂交鲤群体（青
灰♀×红白锦鲤♂、红白锦鲤♀×青灰♂），共１５０尾个体进行序列分析。结果发现，全长９３２ｂｐ的Ｄｌｏｏｐ序
列，Ａ、Ｔ、Ｇ、Ｃ含量为３３．２％、３２．８％、１４．２％和１９．８％。所有个体共检测到３４个变异位点，呈１８个单倍型。
其中，红白和绯写存在２个优势单倍型，全白和青灰“福瑞鲤２号”均存在２个特有单倍型，青灰、红色“福瑞
鲤２号”共享１个优势单倍型。１０个鲤群体间遗传距离为０．００１～０．０１８，遗传分化指数（ＦＳＴ）为０．０１１～
０．９３３。分子方差（ＡＭＯＶＡ）分析群体间变异６７．１７％，群体内变异３２．８３％，呈极显著分化水平。研究表明，绯
写、全白和大正三色３个锦鲤群体具较高遗传多样性，白写、“福瑞鲤２号”（青灰和红色）及杂交鲤遗传纯度
较高，结果丰富了不同体色鲤种质资源遗传数据，为后期种质资源利用和遗传选育提供参考。
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　　鲤（Ｃｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏ）是我国重要的水产品之
一，２０２０年养殖产量为２８９．６万ｔ，位居淡水养殖
鱼类的第４位［１］，创造了巨大的经济价值和社会

效益。同时，鲤作为“连年有余”和年画中的“主

角儿”，也充分彰显了其极高的文化价值［２］。在

世界范围内，鲤的种质资源较为丰富，遍布亚洲

和欧洲大陆的多个国家［３］。其中，锦鲤（Ｃｙｐｒｉｎｕｓ
ｃａｒｐｉｏｖａｒ．ｋｏｉ），具有“水中活宝石”、“会游泳的
艺术品”等美称，更是风靡于全球。锦鲤由突变

鲤人工选育而来，颜色艳丽、体态优美，具很高的

观赏价值，且因其适应力强、易饲养等诸多优势，

受到众多养殖者的喜爱［４］。影响锦鲤品质的因

素主要为体色、体型和生长速度等，本课题组前

期已对锦鲤体色开展了相关研究，对不同体色

（红白、大正三色、昭和三色）锦鲤的基础群体进

行了构建，并对色素细胞的发育积累过程、关键

代谢酶和基因的表达水平进行了探究［５］。同时，

通过Ｉｌｌｕｍｉｎａ测序技术构建了锦鲤三色皮肤（红、
黑、白）的转录组和 ｓｍａｌｌＲＮＡ文库，筛选到大量
色素调节密切关联的靶标分子［６７］，并基于测序

结果预测验证了 ｍｃ１ｒ与 ｍｉＲ２０６、Ｃｃｒｌｎｃ１７２１４５
与ｍｉＲ２０６之间的调控作用［８９］。这些结果为后

期深入开展锦鲤皮肤色素细胞分化、变异的分子

调控机制提供了重要的基础资料。

中国本土拥有丰富的鲤野生群体及人工选

育品种，鲤属的种和亚种达１７种［１０］，通过合理的

种质资源开发利用，可为改良锦鲤的体型和生长

性状提供育种材料。如国审水产新品种“福瑞鲤

２号”（品种登记号：ＧＳ０１００３—２０１７）的生长速
度比普通鲤提高２０％以上，其修长的体型（体长／
体高为３．６３）更是被广大的消费者和养殖户所青
睐。此外，在繁育过程中，其后代分化出现了不
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同于亲本的红色个体［１１１３］。因此，考虑利用“福

瑞鲤２号”体型好、生长速度快的优势，与生长速
度较缓慢、抗逆性差的锦鲤品种进行杂交、选育，

以期能够获得兼具两种不同亲本优良种质性状

且具中国特色的彩鲤。开展锦鲤的遗传改良，首

先要了解锦鲤等育种基础群体的遗传结构。锦

鲤的优质种源来源于日本，并多采用“广泛式”杂

交而获得，很难进行溯源分析。因此，开展各群

体的遗传变异及亲缘关系研究可指导育种工作。

线粒体ＤＮＡ（ＭｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ，ｍｔＤＮＡ）因
分子量小、结构简单、进化速度快、母性遗传等特

征，已成为鱼类群体遗传结构和系统演化关系分

析的重要工具［１４１５］。其中，Ｄｌｏｏｐ区域为非编码
区，具更高的遗传变异率，被广泛用于鱼类物种

鉴定、遗传进化、多样性分析以及分子生态等研

究［１６１７］。如：ＷＡＮＧ等［１８］基于ｍｔＤＮＡ的ＣＯⅡ基
因和ＲＡＰＤ技术分析了日本锦鲤与我国长鳍鲤
和瓯江彩鲤间的系统关系，结果发现锦鲤可能起

源于中国，并与瓯江彩鲤拥有共同的祖先。ＸＵ
等［１９］通过微卫星标记（ＳＳＲ）和 Ｄｌｏｏｐ序列探讨
了２个野生鲤群体４个养殖品种的选择压力问
题，结果表明人工选择是导致野生鲤与驯化鲤群

体遗传分化的主要选择压力。刘念等［２０］通过

ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区分析了６个鲤群体的亲缘关系，
得出清水江鲤和太湖鲤具有较高的选育潜力。

杨正玲等［２１］对框鳞镜鲤、建鲤和州河鲤的Ｄｌｏｏｐ
区进行了 ＲＦＬＰ分析，探讨了３个群体的遗传多
样性及亲缘关系。ＮＡＰＯＲＡＲＵＴＫＯＷＳＫＩ等［２２］

通过 ＡＦＬＰ标记、ＳＳＲ和 Ｄｌｏｏｐ对波兰池塘养殖
的鲤进行了遗传特性研究，进而鉴别出不同的品

种和品系，以期更好地利用优质种质资源。然

而，相对于目前丰富的鲤种质资源而言，研究所

涉及的群体和品种尚有补充的空间。基于此，本

研究围绕６个锦鲤、２个“福瑞鲤２号”和２个杂
交鲤群体，系统地开展了ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区的遗传
变异特征分析，并探讨了不同群体的遗传结构和

进化关系，以期丰富不同体色鲤种质资源的基础

数据，为后续进一步开展锦鲤的种质挖掘和遗传

选育工作提供一定背景资料，进而通过遗传结构

数据完成杂交组合最佳亲本的选择。

１　材料与方法

１．１　样本来源与采集
共采集１０个鲤品种的标本１５０尾，包括６个

锦鲤群体［全白（Ｐｌａｔｉｎｕｍｏｇｏｎ，ＱＢ）、全红（Ｈｉｇｏｉ，
ＱＨ）、红白 （Ｋｏｈａｋｕ，ＨＢ）、大正三色 （Ｔａｉｓｈｏ
ｓａｎｋｅ，ＤＺ）、白写（Ｓｈｉｒｏｕｔｓｕｒｉ，ＢＸ）、绯写（Ｈｉ
ｕｔｓｕｒｉ，ＦＸ）］、２个“福瑞鲤 ２号”（ＦＦＲＣＮｏ．２
ｓｔｒａｉｎｃｏｍｍｏｎｃａｒｐ）群 体 ［青 灰 （ＱＦＲ）、红
（ＨＦＲ）］和２个杂交鲤群体［ＦＪＺ（青灰“福瑞鲤２
号”♀×红白锦鲤♂）、ＪＦＺ（红白锦鲤♀ ×青灰
“福瑞鲤２号”♂）］。其中：锦鲤取自江苏省淡水
水产研究所禄口实验基地，为２０１７年日本福冈县
向江苏省捐赠的日本优质锦鲤原种；“福瑞鲤 ２
号”取自淡水渔业研究中心宜兴屺亭基地；杂交

鲤取自江苏启泓生态农业发展有限公司，为多组

亲本随机配对产生的后代。每个群体各随机采

集１５尾，剪取一部分胸鳍，编号保存于装有无水
乙醇的冻存管中，清洗至透明状后，固定于９０％
的乙醇备用。

１．２　ＤＮＡ提取
在无菌环境下，用灭菌消毒的剪刀剪取一小

块鳍条组织放入１．５ｍＬ离心管中，按照苯酚／氯
仿法［２３］提取 ＤＮＡ。用１％琼脂糖凝胶电泳检测
其完整性，用 ＮａｎｏＤｒｏｐ微量分光光度计检测
ＤＮＡ的纯度及浓度。用灭菌的 ｄｄＨ２Ｏ将样本质
量浓度稀释到终质量浓度６０ｎｇ／μＬ，－２０℃保存
备用。

１．３　Ｄｌｏｏｐ区段的ＰＣＲ扩增及测序
通过ＮＣＢＩ获取鲤线粒体Ｄｌｏｏｐ区域全序列

（序列号为 ＮＣ＿００１６０６．１），设计并筛选最适引
物。上游引物：５′ＡＧＣＡＴＣＧＧＴＣＴＴＧＴＡＡＴＣＣ３′；
下游引物：５′ＧＧＣＧＴＣＴＴＧＧＣＴＡＡＴＧＴＴ３′；引物
由上海生工生物工程有限公司合成。ＰＣＲ反应
试剂均购自南京诺唯赞生物科技有限公司。反

应总体系为 ５０μＬ，其组成为 ２５μＬ的 ２×Ｔａｑ
ＰｌｕｓＭａｓｔｅｒＭｉｘ（含有ＴａｑＤＮＡ聚合酶、ｄＮＴＰｓ、标
准Ｔａｑ酶反应缓冲液、酶稳定剂和溴酚蓝染料），
上、下游引物（１０μｍｏｌ／Ｌ）各２μＬ，ＤＮＡ模板（６０
ｎｇ／μＬ）２μＬ，ｄｄＨ２Ｏ１９μＬ。扩增程序：９５℃预

７６２
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变性３ｍｉｎ，３４个循环扩增（９５℃变性１５ｓ，５１．５
℃退火２０ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ），７２℃延伸５ｍｉｎ；
结束后４℃保存。ＰＣＲ产物经过１％琼脂糖凝胶
电泳检测，电泳后条带清晰明亮单一且长度正

确，并送至上海生工生物工程有限公司进行双向

测序。

１．４　数据处理及分析
测序完成后的序列，使用 ＢｉｏＥｄｉｔ７．０软

件［２４］进行编辑处理，Ｃｌｕｓｔａｌ软件对序列进行比对
和长度确定。利用 ＤｎａＳＰ５．０软件［２５］对核苷酸

多样性（π）、单倍型数（Ｈ）、单倍型多样性（Ｈｄ）、
Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ值以及多态性位点（Ｓ）等遗传参数进
行统计。利用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．５软件［２６］分析分子方

差（ＡＭＯＶＡ）和遗传分化指数（Ｆｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ，ＦＳＴ）。
群体间遗传距离（Ｋｉｍｕｒａ２ｐａｒａｍｅｔｅｒ，Ｋ２Ｐ）使用
ＭＥＧＡ５．１［２７］进行处理并构建（Ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ，
ＮＪ）进化树。利用 Ｎｅｔｗｏｒｋ４．６［２８］绘制单倍型网
络结构图（Ｒｅｄｕｃｅｄｍｅｄｉａｎ，ＭＪ）。

２　结果

２．１　不同体色鲤群体的Ｄｌｏｏｐ序列特征
经测序剪切后，共得到１５０尾个体的 Ｄｌｏｏｐ

序列（长度为９３２ｂｐ）。其中，核苷酸 Ａ、Ｔ、Ｇ、Ｃ
的含量组成依次为 ３３．２％、３２．８％、１４．２％、
１９．８％，含量最低的是Ｇ，最高的为Ａ。经序列比
对，１５０尾个体的Ｄｌｏｏｐ序列中，在不计插入和缺

失位点的情况下，共检测到３４个核苷酸变异位
点，定义了１８个单倍型（表１）。其中，优势单倍
型有３个，分别是Ｈａｐ６（占个体数２４．７％）、Ｈａｐ７
（占个体数１２．７％）和Ｈａｐ１４（占个体数１８．０％）。
绯写（ＦＸ）拥有３个特有的单倍型，全白（ＱＢ）和
青灰“福瑞鲤２号”（ＱＦＲ）均有２个特有的单倍
型，大正三色（ＤＺ）、红白（ＨＢ）、白写（ＢＸ）、青灰
“福瑞鲤２号”♀×红白锦鲤♂（ＦＪＺ）和红白锦鲤
♀×青灰“福瑞鲤２号”♂（ＪＦＺ）均有１个特有的
单倍型。青灰“福瑞鲤２号”（ＱＦＲ）和红“福瑞鲤
２号”（ＨＦＲ）共同拥有１个优势单倍型，占有率分
别为４４．４％和５５．６％。
２．２　不同体色鲤群体的遗传多样性

由表２可知，１０个鲤群体的整体单倍型多样
性均值为０．８６，遗传多样性最低的为红“福瑞鲤
２号”，最高的为绯写，１０个鲤群体的单倍型多样
性（Ｈｄ）为０．１３３～０．６７６。全白、大正和绯写的核
苷酸多样性水平一致（π＝０．００８），且这３个群体
的单倍型多样性水平也相对较高，分别为０．６２９、
０．５９０和０．６７６。中性检验表明，白写、青灰“福
瑞鲤２号”、青灰“福瑞鲤２号”与锦鲤杂交组的
Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ值为负值，其他群体除红“福瑞鲤 ２
号”外均为正值，其中，大正和绯写显著（Ｐ＜
０．０５）偏离中性，白写表现为极显著（Ｐ＜０．０１）偏
离中性。

表１　鲤１０个群体中不同单倍型分布情况
Ｔａｂ．１　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｉｎｔｅｎＣ．ｃａｒｐｉｏｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

单倍型

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
全白 大正 全红 红白 绯写 白写 青灰福瑞鲤 红福瑞鲤 福×锦 锦×福
ＱＢ ＤＺ ＱＨ ＨＢ ＦＸ ＢＸ ＱＦＲ ＨＦＲ ＦＪＺ ＪＦＺ

Ｈａｐ１ ９ ６ － － － － － － － －
Ｈａｐ２ ４ ８ ４ － － － － － － －
Ｈａｐ３ １ － － － － － － － － －
Ｈａｐ４ １ － － － － － － － － －
Ｈａｐ５ － １ － － － － － － － －
Ｈａｐ６ － － １１ ３ ４ － － － １４ ５
Ｈａｐ７ － － － １１ ８ － － － － －
Ｈａｐ８ － － － １ － － － － － －
Ｈａｐ９ － － － － １ － － － － －
Ｈａｐ１０ － － － － １ － － － － －
Ｈａｐ１１ － － － － １ － － － － －
Ｈａｐ１２ － － － － － １ － － － －
Ｈａｐ１３ － － － － － １４ １ － － －
Ｈａｐ１４ － － － － － － １２ １５ － －
Ｈａｐ１５ － － － － － － １ － － －
Ｈａｐ１６ － － － － － － １ － － －
Ｈａｐ１７ － － － － － － － － １ －
Ｈａｐ１８ － － － － － － － － － １０
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表２　１０个鲤群体Ｄｌｏｏｐ基因的遗传多样性参数
Ｔａｂ．２　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆＤｌｏｏｐｇｅｎｅｉｎｔｅｎＣ．ｃａｒｐｉｏｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 多态性位点数

Ｓ
平均核苷酸差异数

Ｋ
核苷酸多样性

π
单倍型数Ｈ

单倍型多样性

Ｈｄ
Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ

全白ＱＢ ２３ ７．５０５ ０．００８ ５ ０．６２９ ０．２５２
大正ＤＺ １６ ７．７１４ ０．００８ ３ ０．５９０ ２．２８０

全红ＱＨ ５ ２．０９５ ０．００２ ２ ０．４１９ １．２２３
红白ＨＢ １７ ５．２７６ ０．００６ ４ ０．４６７ ０．０３７
绯写ＦＸ １７ ７．８２９ ０．００８ ５ ０．６７６ ２．００９

白写ＢＸ １５ ２．１１４ ０．００２ ３ ０．２５７ －２．１６２

青灰福瑞鲤ＱＦＲ １７ ３．６７６ ０．００４ ４ ０．３７１ －１．２００
红福瑞鲤ＨＦＲ ０ ０ ０ １ ０ 　 －
福×锦ＦＪＺ １ ０．１３３ ０ ２ ０．１３３ －１．１６０
锦×福ＪＦＺ １ ０．４７６ ０ ２ ０．４７６ １．１２０
总体Ｔｏｔａｌ １１２ １０．１５３ ０．０１１ ３１ ０．８６０ １．９７０
注：表示显著性水平（Ｐ＜０．０５），表示极显著水平（Ｐ＜０．０１）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｔｈｅ“”ｓｈｏｗｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（Ｐ＜０．０５），ａｎｄｔｈｅ“ ”ｓｈｏｗｓｅｘｔｒｅｍｅｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（Ｐ＜０．０１）．

２．３　不同体色鲤群体的分子方差分析
分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）结果显示，１０个鲤

群体的遗传变异中来源于群体间和群体内的变

异率分别为６７．１７％和３２．８３％。遗传分化指数
为０．６７２，呈极显著（Ｐ＜０．０１）水平（表３）；锦鲤
的群体间和群体内变异率分别为 ５１．４４％和

４８．５６％，遗传分化指数为 ０．５１４，达到极显著
（Ｐ＜０．０１）水平；“福瑞鲤２号”和杂交鲤的遗传
变异主要来源于群体间（９０．０３％），群体内变异
小（９．９７％），遗传分化指数为０．９００，表明青灰、
红“福瑞鲤２号”与“福瑞鲤２号”和锦鲤的杂交
组之间存在较高水平的遗传分化。

表３　鲤Ｄｌｏｏｐ序列变异的分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）
Ｔａｂ．３　ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅｓｏｆＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＣ．ｃａｒｐｉｏ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度

ｄｆ

平方和

Ｓｕｍｏｆ
ｓｑｕａｒｅｓ

方差组分

Ｖａｒｉａｎｃｅ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

百分率

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
ｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ／％

固定指数

ＦＳＴ

群体间Ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ９ ５７６．８８ ４．１４ ６７．１７ ０．６７２

群体内Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ １４０ ２８３．２０ ２．０２ ３２．８３
总体Ｔｏｔａｌ １４９ ８６０．０８ ６．１６

注：表示极显著水平（Ｐ＜０．０１）。
Ｎｏｔｅｓ： ｓｈｏｗｓｅｘｔｒｅｍｅｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（Ｐ＜０．０１）．

２．４　不同体色鲤群体间的遗传分化
基于 Ｋ２Ｐ模型，计算１０个鲤群体间的遗传

距离为０．００１～０．０１８（表４）。其中，ＦＪＺ和 ＪＦＺ
间遗传距离最近，且两组杂交鲤都与全红锦鲤遗

传距离较近，但与红白锦鲤和青灰、红“福瑞鲤２
号”遗传距离均较远。鲤群体间的遗传分化指数

为０．０１１～０．９３３（表４对角线上）。除大正与全
白、红白与绯写、红“福瑞鲤２号”与青灰“福瑞鲤

２号”、全红锦鲤与杂交组（ＦＪＺ）等４对遗传分化
不显著外，其余均达到极显著（Ｐ＜０．０１）水平。
　　基于Ｋ２Ｐ遗传距离构建的ＮＪ进化树（图１）
显示，１０个鲤群体聚为两大分支。其中：一支先
由ＪＦＺ与ＦＪＺ聚类，再与全红锦鲤聚为一组，红白
和绯写为一组聚类；然后两组聚为一支。另一支

由青灰“福瑞鲤２号”和红“福瑞鲤２号”先聚类，
再与白写、全白、大正聚类。
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表４　１０个鲤群体间的Ｋ２Ｐ遗传距离（左下角）和遗传分化指数ＦＳＴ（右上角）
Ｔａｂ．４　Ｋ２Ｐｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｉｎｄｅｘＦＳＴ

（ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ａｍｏｎｇｔｅｎｃａｒｐｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体 全白 大正 全红 红白 绯写 白写 青灰福瑞 红福瑞 福×锦 锦×福
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ＱＢ ＤＺ ＱＨ ＨＢ ＦＸ ＢＸ ＱＦＲ ＨＦＲ ＦＪＺ ＪＦＺ
全白ＱＢ － ０．０３６ ０．４５１ ０．４７６ ０．３６２ ０．６３３ ０．５１４ ０．７００ ０．６３３ ０．４６２

大正ＤＺ ０．００８ － ０．４１２ ０．４８１ ０．３６７ ０．６３８ ０．５２０ ０．７０５ ０．６３８ ０．４６７

全红ＱＨ ０．０１３ ０．０１０ － ０．４９２ ０．３１９ ０．７２３ ０．６０５ ０．７９０ ０．１２４ ０．４０８

红白ＨＢ ０．０１３ ０．０１３ ０．０１２ － ０．０１１ ０．７１０ ０．５９０ ０．７７６ ０．６４３ ０．５０５

绯写ＦＸ ０．０１４ ０．０１３ ０．０１０ ０．００７ － ０．５９５ ０．４７６ ０．６６２ ０．４６１ ０．３６８

白写ＢＸ ０．００９ ０．０１１ ０．０１６ ０．０１２ ０．０１４ － ０．７３１ ０．９３３ ０．８６７ ０．６９５

青灰福瑞ＱＦＲ ０．０１２ ０．０１３ ０．０１６ ０．０１３ ０．０１４ ０．００９ － ０．０７１ ０．７４８ ０．５７６

红福瑞ＨＦＲ ０．０１２ ０．０１３ ０．０１６ ０．０１３ ０．０１４ ０．０１０ ０．００２ － ０．９３３ ０．７６２

福×锦ＦＪＺ ０．０１４ ０．０１１ ０．００２ ０．０１２ ０．０１０ ０．０１７ ０．０１７ ０．０１７ － ０．５５８

锦×福ＪＦＺ ０．０１５ ０．０１２ ０．００３ ０．０１３ ０．０１１ ０．０１８ ０．０１８ ０．０１８ ０．００１ －

注：表示极显著分化水平（Ｐ＜０．０１）。

Ｎｏｔｅｓ： ｓｈｏｗｓｅｘｔｒｅｍｅｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（Ｐ＜０．０１）．

图１　基于Ｋ２Ｐ遗传距离的鲤群体ＮＪ进化树
Ｆｉｇ．１　ＮＪｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｂａｓｅｄｏｎｔｈｅＫ２Ｐ
ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆＣ．ｃａｒｐｉｏｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

２．５　鲤单倍型关系
图２为基于单倍型构建的不同体色鲤的 ＭＪ

网络图。共检测到 １８个单倍型，每个分支均拥
有１个优势单倍型，其中Ｈａｐ２、Ｈａｐ６、Ｈａｐ１４共享
优势明显。单倍型 Ｈａｐ２全被锦鲤群体共享，单
倍型Ｈａｐ１４被“福瑞鲤２号”共享，Ｈａｐ６被锦鲤
和杂交鲤（ＦＪＺ、ＪＦＺ）群体所共享。

图２　鲤Ｄｌｏｏｐ序列１８个单倍型的网络结构
Ｆｉｇ．２　Ｎｅｔｗｏｒｋｏｆ１８ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｏｆｔｈｅｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓｆｏｒｔｅｎＣ．ｃａｒｐｉｏｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
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３　讨论

本研究中１０个鲤群体 Ｄｌｏｏｐ序列的核苷酸
分析结果显示，Ａ＋Ｔ的含量（６６％）高于 Ｇ＋Ｃ
（３４％），这与其他鲤Ｄｌｏｏｐ序列结果以及脊椎动
物线粒体 ＤＮＡ碱基含量分布的结果相一致，属
动物线粒体基因组的共同特征［２９３１］。碱基 Ｇ的
含量最低（１４．２％），与邹芝英等［３２］对长鳍鲤 Ｄ
ｌｏｏｐ区域碱基少Ｇ偏倚性研究的结果相似，说明
１０个鲤群体Ｄｌｏｏｐ区域序列的分析结果可信。

衡量群体遗传多样性高低的主要指标包括

核苷酸多样性（π）和单倍型多样性（Ｈｄ）。π值
和Ｈｄ值越高，说明群体或种群的遗传多样性越
高，遗传资源越丰富［３３３４］。ＧＲＡＮＴ等［３５］以 π＝
０．０５、Ｈｄ＝０．５为阈值，划定多样性的高低；结合
本研究，全白、大正、绯写３个锦鲤群体为高核苷
酸多样性和高单倍型多样性；这与罗非鱼

（ Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ ｓｐｐ ）［３６］、 鲤［３７］、 鲢

（Ｈｙｐｏｐｈｔｈａｌｍｉｃｈｔｈｙｓｍｏｌｉｔｒｉｘ）［３８］等其他鱼类的研
究结果相似，推测可能是因为锦鲤养殖品种和选

育群体庞大，较高的遗传多样性得以在繁育过程

中被保留下来有关，也可能由于锦鲤的广泛“杂

交式”交配所致。然而，全红和红白锦鲤的遗传

多样性较低，推测是与红白群体处于较原始的位

置，经历多年繁育，其种质资源不断下降有关，这

与ＤＥＫＯＣＫ等［３９］对于锦鲤品系进化树的结论

相似。青灰“福瑞鲤２号”和杂交鲤（ＦＪＺ、ＪＦＺ）的
遗传多样性较低（π＜０．０５，Ｈｄ＜０．５），红“福瑞
鲤２号”在选育过程中获得了较高的遗传纯度，
这与刘念等［２０］对福瑞鲤遗传多样性结果的分析

相似。１０个鲤群体的遗传多样性水平高低不一，
部分原因是线粒体基因为母系遗传，遗传变异仅

留存了来自雌性个体的信息，进而对遗传水平产

生了一定的影响［４０］；此外，遗传多样性较低的鲤

群体还可能是在历代人工选育过程中，由于选育

群体数量少、规模小、选育世代数较多而累计造

成。根据Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ值检验结果来看，白写锦鲤
的检验值为２．１６２，显著（Ｐ＜０．０５）偏离中性进
化，分析是由于锦鲤观赏鱼随市场逐渐扩大，养

殖规模迅速扩张，种质亲本来源不清晰而出现种

群逐步扩张所引起。青灰“福瑞鲤２号”和杂交
鲤（ＦＪＺ）的中性检验结果也为负值，但差异不显
著，推测是出现负向选择的原因。

按照ＢＡＬＬＯＵＸ等［４１］对遗传分化指数的规

定，参考张仁意等［４２］和王沈同等［４３］对 ＦＳＴ结果的
分析，表３的分子方差分析表明，本研究中１０个
鲤群体总体呈现显著分化，遗传变异来源主要为

群体间变异（６７．１７％），６个锦鲤群体的群体间变
异贡献率（５１．４４％）略大于群体内变异贡献率
（４８．５６％）。青灰、红“福瑞鲤２号”与杂交鲤之
间的遗传变异主要来源于群体间，ＡＭＯＶＡ结果
与ＮＪ进化树结果一致，青灰、红“福瑞鲤２号”与
杂交鲤（ＦＪＺ、ＪＦＺ）分别位于两大分支。表明其在
杂交过程中产生了稳定的遗传分化。红“福瑞鲤

２号”与青灰“福瑞鲤２号”群体遗传分化程度较
低，该结果与ＮＪ进化树中聚类结果相同，这是由
于红“福瑞鲤２号”是青灰“福瑞鲤２号”在繁育
过程中产生的变异个体，其符合人工选择压力下

的遗传分化结果［４４］。杂交鲤（ＦＪＺ、ＪＦＺ）与其亲
本红白锦鲤和青灰“福瑞鲤２号”遗传分化程度
高，与全红锦鲤分化程度低，这一现象在进化树

中也有体现。研究分析这可能是在杂交过程中，

子代在保留部分亲本性状的同时也会产生新的

异于亲本的性状，最终造成与亲本的亲缘关系有

所偏差。此外，根据 ＤＥＫＯＣＫ等［３９］对锦鲤谱系

中的总结可知，红白锦鲤是由经过变异的绯鲤

（Ｈｉｇｏｉ）和浅黄真鲤（Ａｓａｇｉｍａｇｏｉ）变种杂交而来，
因此，推测本实验中红白锦鲤和绯写锦鲤、全红

锦鲤聚为一个大类，可能是一种返祖现象。另外

据图谱显示，全红锦鲤即绯鲤是由铁真鲤（Ｔｅｔｓｕ
ｍａｇｏｉ）变异而来，白写（Ｓｈｉｒｏｕｔｓｕｒｉ）与绯写（Ｈｉ
ｕｔｓｕｒｉ）是由黄写（Ｋｉｕｔｓｕｒｉ）选育而来，大正三色
由红白锦鲤选育而来，昭和三色是由绯写选育而

来。结合本实验结果发现，大正三色与红白锦鲤

的聚类关系较远，分析有可能是种质不纯引起

的。依据单倍型关系网络图显示，青灰、红“福瑞

鲤２号”和锦鲤的优势单倍型以及单倍型数量都
存在差异，说明青灰、红“福瑞鲤２号”群体和锦
鲤群体基因交流较少，具有很高的遗传多样性，

这为后续丰富和改善锦鲤种质资源提供了基础

条件。
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