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我国苏南地区美洲鲥7个养殖群体的遗传多样性分析
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摘　要： 为探讨苏南地区美洲鲥养殖群体的种质资源现状及遗传多样性水平，采用 15个微卫星标记和线粒

体D-loop序列，对 7个不同群体：镇江丹徒（Dtq）、镇江扬中（Yzq）、苏州张家港（Zjg）、苏州相城（Xcq）、南通中

洋（Zyq）、常州滆湖（Ghq）和常州武进（Czq）共计 210尾个体进行群体多样性分析。结果显示，15个 SSR位点

中除 Asa-12 外，其余位点均表现为高度多态性（PIC > 0. 5）。其中，7 个群体期望杂合度（He）为 0. 615～
0. 758，多态信息含量（PIC）为 0. 568～0. 723，两者均以Zjg群体最高。D-loop序列共检测到 32个变异位点，定

义了 20 个单倍型，其中 Zjg 群体单倍型最多（11 个）。7 个群体的单倍型多样性、核苷酸多样性指数分别为

0. 618～0. 945、0. 003～0. 008。基于 SSR和D-loop序列的遗传距离分析，发现Ghq群体和Zyq群体的Nei's遗
传距离（0. 058）和K2P遗传距离（0. 003）最近，低于其他群体间的遗传距离（分别为 0. 073～0. 397和 0. 003～
0. 006）。综合分析，发现 7个美洲鲥群体的遗传多样性较为丰富，而群体间遗传变异程度不高，基因流Nm > 1
和镶嵌式排列的个体进化树也证实 7个群体的亲缘关系较近。基于本研究，可初步了解苏南地区鲥的种质现

状，为后续进一步开展育种工作奠定理论基础。
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美洲鲥（Alosa sapidissima），又名美洲西鲱，隶

属鲱形目（Clupeiformes）鲱科（Clupeidae）西鲱属

（Alosa）［1］。其广泛分布于北美洲大西洋西岸、太

平洋海岸及亚洲东南部地区，为典型的生殖性洄

游鱼类，是一种重要的经济鱼类［2］。因其鲜嫩肥

美，营养价值高，且在口感和风味上能与我国濒

临灭绝的长江鲥（Tenualosa reevesii）媲美，遂于 20
世纪 90年代末开始，由上海市水产研究所率先将

其引种至我国养殖［3-4］。在养殖初期，由于受精孵

化和育苗技术较为薄弱，苗种的生产主要依赖于

从美国进口［5］。自繁育技术相对成熟后，养殖面

积开始逐年扩大。据不完全统计，2022年江苏省

美洲鲥养殖面积约1 667 hm2，年苗种供给量200～
300万尾，苗种产量占全国 85%以上；其中又以苏

南地区的苗种生产和养殖规模最大，占全省的

80%；这与苏南地区地处亚热带季风气候区，水源

充沛的优越自然条件息息相关［6］。但与此同时，

伴随着养殖规模的扩大，美洲鲥养殖生产中也逐

渐暴露出如生产性能退化、病害频发和良种匮乏

等问题，尤其是优异良种的稀缺严重制约了该产

业的发展［7］。基于此，有必要对美洲鲥主产区的

群体特征、结构及多样性进行分析，摸清其大致

的种质资源现状，从而为后续进一步开展良种选

育提供理论参考。

近年来，分子标记技术不断发展，已成为鱼

类群体遗传分析的主要工具，常见的有微卫星和

线粒体 DNA 标记［8］。在对水产动物的种质结构

及多样性分析中，这些技术已得到广泛应用。如
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ZHOU等［9］利用 10个 SSR位点对野生和养殖青鱼

（Mylopharyngodon piceus）进行了遗传多样性分

析，结果发现野生群体比养殖群体具更丰富的遗

传多样性。张帝等［10］基于 D-loop 和 SSR 标记研

究了 5个加州鲈（Micropterus salmonides）群体的遗

传多样性，结果发现引进的北方亚种具更高的选

育潜力。傅建军等［11］结合 SSR和D-loop技术，对

泥鳅（Misgurnus anguillicaudatus）、大鳞副泥鳅

（Paramisgurnus dabryanus）和 台 湾 大 泥 鳅（P. 
dabryanus var. taiwan）进行了分析，发现台湾大泥

鳅为非有效物种，可能是大鳞副泥鳅的遗传改良

物种。张显波等［12］基于 D-loop 和 SSR 标记分析

了从江田鱼与 6个鲤（Cyprinus carpio）群体的遗传

多样性水平，发现从江田鱼保留了较高的遗传多

样性，可用于后续进一步选育。

我国围绕鲥的研究主要集中在人工繁殖、性

腺及胚胎发育和养殖技术等方面［13-15］。对鲥的遗

传多样性分析也有报道，如张德康［16］通过 D-loop
技术对来自缅甸和孟加拉国的鲥群体进行了遗

传多样性分析，结果发现孟加拉国鲥群体存在衰

退的风险。然而，围绕美洲鲥养殖生产过程中，

种质遗传多样性相关的信息还未见报道。因此，

本研究拟利用 SSR和 D-loop技术，对我国美洲鲥

主养区（苏南地区）不同群体进行分析，旨在进一

步了解不同群体的遗传特征和关系，初步摸清苏

南地区美洲鲥种质的现状；研究结果可为美洲鲥

种质资源开发提供基础数据，也可为后续遗传改

良工作提供理论依据。

1　材料与方法

1. 1　样本收集及DNA提取

2021年 5月至 2022年 9月，分别在镇江丹徒

（Dtq）、镇江扬中（Yzq）、苏州张家港（Zjg）、苏州相

城（Xcq）、南通中洋（Zyq）、常州滆湖（Ghq）和常州

武进（Czq）共 7 个地区采集 210 尾美洲鲥繁育后

苗种样本（表 1），剪取尾鳍，编号保存于 95%的乙

醇中。

使用天根生化科技（北京）有限公司海洋动

物组织基因组 DNA 提取试剂盒（货号：DP324-
02）提取 DNA。通过 NanoDrop 微量分光光度计

检测 DNA 浓度及 OD 值，用 1% 琼脂糖凝胶电泳

检测其完整性。最后用灭菌的 ddH2O 将 DNA 样

本稀释至60 ng/μL，-20 ℃保存备用。

1. 2　分子标记扩增及检测

1. 2. 1　微卫星引物扩增及分型

采用的 15 对微卫星引物引用自文献［17-
18］，由上海翼和应用生物技术有限公司合成，

并在上游引物 5ʹ端用 FAM 或 HEX 荧光基团标记

（表2）。

聚合酶链式反应（Polymerase chain reaction， 
PCR）扩增体系为 10 μL，其组成为 5.4 μL 的

ddH2O，2.1 μL 的 Taq 酶体系（含有 10×Buffer、
dNTP、Taq 酶），DNA 模板（60 ng/μL）1.5 μL，上、

下游引物（10 μmol/L）各 0.5 μL。扩增程序为

95 ℃预变性 2 min，40 个循环扩增（94 ℃变性

30 s，退火 90 s，72 ℃ 延伸 1 min），72 ℃ 延伸

10 min，结束后 4 ℃保存。SSR基因分型检测委托

翼和应用生物技术有限公司（上海）完成。

1. 2. 2　D-loop序列扩增和测序

通 过 NCBI 获 取 美 洲 鲥 线 粒 体 D-loop
全 序 列（ 序 列 号 ：NC_014690.1），使 用

Primer Premier 5.0 设计引物。上游引物 F：5'-
TAATGTAGTGAGAACCGACCAA-3'；下 游 引 物

R：5'-CACGTAACAGAACTCGTTG-3'；由生工生

物工程（上海）股份有限公司合成。

PCR反应试剂购自南京诺唯赞生物科技有限

公司。反应总体系为20 μL，其组成为10 μL的2×
Taq Plus Master Mix（含 有 Taq DNA 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（10 μmol/L）各0.5 μL，DNA
模板（60 ng/μL）1 μL，ddH2O 8 μL。扩增程序为

95 ℃预变性 3 min，30个循环扩增（95 ℃变性 15 s，
51 ℃ 退火20 s，72 ℃延伸1 min），72 ℃延伸5 min，结
束后 4 ℃保存。PCR 产物经 1% 琼脂糖凝胶电泳

检测，条带清晰明亮、单一且长度正确后，送至生

工生物工程（上海）股份有限公司进行双向测序。

表1　美洲鲥样本信息
Tab. 1　Sampling information of A.  sapidissima

群体
Population
镇江丹徒

镇江扬中

苏州张家港

苏州相城

南通中洋

常州滆湖

常州武进

编号
Identifier

Dtq
Yzq
Zjg
Xcq
Zyq
Ghq
Czq

样本数
Amount

30
30
30
30
30
30
30

采样时间Time
2021年5月30日

2022年6月7日

2022年6月22日

2022年6月23日

2022年7月17日

2022年7月20日

2022年9月9日
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1. 3　数据处理及分析

1. 3. 1　微卫星标记

使用 Genalex 6.5 软件［19］分析单个 SSR 位点

在样本整体的等位基因数（Na）、有效等位基因数

（Ne）、观 测 杂 合 度（Ho）、期 望 杂 合 度（He）、

Shannon's多样性指数（I）、基因流（Nm）、群体间遗

传距离（Da）、遗传相似度（S）、各位点近交系数

（FIS）和遗传分化系数（F-statistics， FST）。应用

Powermarker 3.0软件［20］计算各位点的多态性信息

含量（PIC）。基于等位基因频率的 Nei's 遗传距

离，利用 MEGA 7 软件［21］构建群体间和个体间

UPGMA聚类树。使用Arlequin 3.5软件［22］分析分

子遗传变异方差（AMOVA），再利用 STRUCTURE 
2.0软件［23］进行遗传图谱绘制。

1. 3. 2　D-loop序列

利用 BioEdit 7.0 软件［24］对测序序列进行编

辑，通过Clustalx 1.81软件对序列进行对位排序。

利用DnaSP 5.0软件［25］对核苷酸多样性（π）、平均

核苷酸差异数（k）、单倍型数（H）、单倍型多样性

（Hd）、Tajima's D 值以及多态性位点（S）进行统

计 。 通 过 Arlequin 3.5 软 件 分 析 分 子 方 差

（AMOVA）和遗传分化指数（F-statistics， FST）。使

用 MEGA 7 软 件 计 算 群 体 间 K2P（Kimura 2 
Parameter）遗传距离和序列碱基含量，并构建群

体间UPGMA进化树。

2　结果

2. 1　遗传变异特征

SSR 分析共扩增出 142 个等位基因，Na值为

4~18（表 3）。其中，Asa-5 等位基因最多（18），

Asa-12 等位基因最少（4）；平均 Na 和 Ne 为 9.467
和 3.607，平均 Ho 和 He 为 0.661 和 0.687。参考

BOTSTEIN 等［26］通过 PIC指数衡量基因变异程度

的标准，平均 PIC 为 0.701，呈高度多态性（PIC > 
0.5）；Asa-5 标记的 PIC 指数最高（0.844），Asa-12
最低（0.490）。遗传分化指数 FST 的平均值为

0.066，Nm 的平均值为 3.815（Nm > 1）。在 7 个美

洲鲥群体中，苏州张家港（Zjg）的 Na（7.400）、Ne
（4.536）、He（0.758）和 PIC（0.723）高于镇江扬中

（Yzq）；镇江扬中（Yzq）的 Na（6.733）、Ne（4.233）、

He（0.727）和 PIC（0.689）均高于其他 5个群体（表

4）。D-loop序列分析表明，各群体的单倍型多样

性（Hd）为 0.618～0.945，镇江丹徒（Dtq）的核苷

酸多样性最高（Hd = 0.876，π = 0.008）。中性检

验显示，常州滆湖（Ghq）的 Tajima's D 为正值，其

他群体均为负值，其中镇江扬中（Yzq）和镇江丹

徒（Dtq）表现为显著（P < 0.05）偏离中性（表

4）。

表2　美洲鲥SSR引物序列
Tab. 2　SSR primer sequence of  A.  sapidissima

引物名称
Primer name

Asa-1
Asa-2
Asa-3
Asa-4
Asa-5
Asa-6
Asa-7
Asa-8
Asa-9
Asa-10
Asa-11
Asa-12
Asa-13
Asa-14
Asa-15

正向引物序列
Forward primer sequence (5'-3')

GCATTATGATGGTCATGTGTATG
AATAATGTTGTGCTGGATTGTG

CTCTCTTCCCCATCACTCTTC
TTCCTGATATTTCTTGTGAGGG

CATTACTCCAAGTTGCTTTTATTT
ACCTTCTGTTCTGTTTCACCTG

TCCATTCCATTACGTAGAGCACT
GGGAATAAGGGATGTAGCCAAGAT

GAGAAGAGGGCATTCG
GGTGTAATGCCCGTCCG
AGGATACATAGTCTCCC

AATGGACATATCTGCTGG
ATGAAGGCATTGACACAGTTAG
TAAACATACTGCTCCTTCACCC
CTTGGACTTACAATGCTTTTGG

反向引物序列
Reverse primer sequence (5'-3')

GAAATCCTATGTCTTGGAATGG
TTTATTGTTATTGTGATGGAGGG
CAAAGCCCTCGTTTAGTTATTC
ATTTCTGTGGAAACCTTTTGG

GAGATGACAGAAGAATTGAAGAGA
TTCACTGTAATGCAATGTAATGTT

CCGGCAGGGCACAGAAC
AGGAGAAGGAAAGGGGAGTGAGAG

ATTTAGTGTGTGCCCAGC
CAGTGTGCAGACCAGCC
CAAGTTGGAGTGTCACG

ATGGAGGGCCATATTTCG
TGACAAGGTTTGAAAGACACAG
ATGTGCTCTTGTTTCAATGATG
AGCAAGTGTGGAGTCAGTCG

退火温度
Annealing 

temperature/℃
59
65
56
59
58
62
62
60
65
62
62
53
59
60
58
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表3　基于15个SSR位点对7个美洲鲥群体遗传多样性的检测结果
Tab. 3　Genetic diversity of seven A.  sapidissima populations detected by 15 microsatellite loci

位点
Locus

Asa-1
Asa-2
Asa-3
Asa-4
Asa-5
Asa-6
Asa-7
Asa-8
Asa-9
Asa-10
Asa-11
Asa-12
Asa-13
Asa-14
Asa-15
Mean

等位
基因数Na

11
12
10
14
18
7
6

12
9
7
8
4
6
9
9

9.467

有效等位
基因数Ne

4.228
3.649
4.020
4.331
5.653
3.490
2.777
3.864
4.196
3.022
2.336
2.110
3.282
3.339
3.809
3.607

Shannon's
指数 I

1.587
1.491
1.496
1.594
1.884
1.350
1.131
1.422
1.535
1.268
1.031
0.875
1.313
1.340
1.507
1.388

观测
杂合度Ho

0.784
0.694
0.738
0.814
0.776
0.733
0.600
0.686
0.514
0.643
0.540
0.519
0.438
0.690
0.743
0.661

期望
杂合度He

0.759
0.697
0.741
0.758
0.818
0.688
0.620
0.679
0.733
0.646
0.541
0.521
0.692
0.684
0.733
0.687

基因流
Nm

4.197
6.252
3.402
4.497
4.914
5.179
2.808
3.084
2.612
2.126
3.581
4.423
2.951
2.874
4.316
3.815

遗传分化系数
FST

0.056
0.038
0.068
0.053
0.048
0.046
0.082
0.075
0.087
0.105
0.065
0.053
0.078
0.080
0.055
0.066

多态信息
含量PIC

0.779
0.696
0.765
0.774
0.844
0.679
0.621
0.696
0.776
0.683
0.550
0.490
0.707
0.704
0.751
0.701

注：Nm为根据Nm = 0.25 （1-FST） / FST估算的基因流量。
Notes： Nm is gene flow， which is estimated from Nm = 0.25 （1-FST） / FST .

表4　美洲鲥微卫星标记和D-loop序列的遗传多态性参数
Tab. 4　Genetic diversity parameters of microsatellite markers and D-loop sequences 

in seven A.  sapidissima populations

分子标记
Molecular markers

微卫星标记
Microsatellite markers

D-loop序列
D-loop sequence

多样性参数
Diversity 
parameter

等位基因数Na

有效等位基因
数Ne

Shannon's指数 I

观察杂合度Ho

期望杂合度He

多态信息含量
PIC

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's D

镇江
丹徒
Dtq

5.400

3.446

1.361

0.709

0.691

0.643

33

3.853

0.008
14

0.876
-2.059*

镇江
扬中
Yzq

6.733

4.233

1.536

0.749

0.727

0.689

18

1.830

0.004
5

0.618
-2.057*

苏州
张家港

Zjg
7.400

4.536

1.641

0.696

0.758

0.723

11

2.074

0.005
13

0.887
-0.815

苏州
相城
Xcq
5.400

3.054

1.200

0.586

0.615

0.568

7

1.623

0.004
10

0.816
-0.241

南通
中洋
Zyq
5.467

3.108

1.274

0.584

0.643

0.598

11

1.563

0.003
8

0.722
-1.406

常州
滆湖
Ghq

5.733

3.420

1.352

0.640

0.682

0.634

7

2.600

0.005
16

0.945
0.873

常州
武进
Czq
5.133

3.454

1.352

0.662

0.697

0.648

8

1.989

0.004
14

0.860
-0.672

注：*表示Tajima's D中性检验达到显著性水平（P < 0.05）。
Notes： * indicates statistical significance level for Tajima's D test （P < 0.05）.
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此外，4种碱基在各群体间差异较小，平均含

量 A 为 28.1%、T 为 29.9%、C 为 25.9%、G 为

16.1%，其中（A+T）含量为 58%、（C+G）含量为

42%。在不计插入和缺失位点的情况下，共检测

到 32个核苷酸变异位点（单核苷酸变异 22个，简

约信息 10 个）。共定义到 20 个单倍型（表 5），包

括 14 个共享及 6 个特有单倍型。其中，单倍型

Hap3 被 鉴 定 到 66 次 ，频 率 最 高（占 个 体 数

31.4%），且被6个群体共享。

2. 2　群体间遗传分化与遗传结构

微卫星标记分析表明，7 个美洲鲥群体间的

Nei's 遗传距离为 0.058~0.397，遗传相似度为

0.672~0.944（表 6）。常州滆湖（Ghq）和南通中洋

（Zyq）具最高的遗传相似度（0.944）和最近的遗传

距离（0.058），镇江扬中（Yzq）和南通中洋（Zyq）之

间的遗传相似度最低（0.672），遗传距离最大

（0.397）。UPGMA 聚类树显示 7个美洲鲥群体被

明显分为两支：镇江扬中（Yzq）和苏州张家港

（Zjg）聚为一支；镇江丹徒（Dtq）、苏州相城（Xcq）、

常州武进（Czq）、常州滆湖（Ghq）和南通中洋

（Zyq）聚为一支（图 1）。然而，基于 Nei's 遗传距

离对 210尾个体单独进行 NJ聚类分析，发现 7个

群体呈镶嵌式分布，未出现明显的群体分支（图

2）。对 7 个群体进行遗传结构分析，结果发现

K = 2时，ΔK = 400，出现峰值，推测 7个美洲鲥群

体分为 2 个亚群为最佳（图 3）；其中镇江扬中

（Yzq）和苏州张家港（Zjg）群体聚为亚群 1，其余 5
个群体聚为亚群2。

D-loop序列分析显示 7个群体间的K2P遗传

距离为 0.003～0.006，其中镇江丹徒（Dtq）和苏州

相城（Xcq）、常州滆湖（Ghq）、南通中洋（Zyq）的遗

传距离最远（0.006），见表 7。南通中洋（Zyq）和

常州武进（Czq）间的FST最高（0.479，P < 0.01），此

外，镇江扬中（Yzq）与苏州相城（Xcq）、南通中洋

（Zyq），镇江丹徒（Dtq）与苏州相城（Xcq）、南通中

洋（Zyq），常州武进（Czq）与常州滆湖（Ghq）、苏州

相城（Xcq）、南通中洋（Zyq），南通中洋（Zyq）与苏

州张家港（Zjg）之间FST指数均表现为极显著差异

（P < 0.01）。UPGMA聚类树显示 7个群体聚为两

表5　美洲鲥7个群体中单倍型分布情况
Tab. 5　Distribution of the haplotypes in seven A.  sapidissima populations

单倍型Haplotype

Hap1
Hap2
Hap3
Hap4
Hap5
Hap6
Hap7
Hap8
Hap9

Hap10
Hap11
Hap12
Hap13
Hap14
Hap15
Hap16
Hap17
Hap18
Hap19
Hap20

各群体中不同单倍型个体数 Number of haplotypes for each population
镇江丹徒

Dtq
-
7

16
-
1
1
1
1
2
1
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-

镇江扬中
Yzq

2
11
16
1
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-

苏州张家港
Zjg
-
8
7
-
1
1
1
-
1
5
-
-
-
-
-
3
1
1
-
1

苏州相城
Xcq

2
-
1
-
8
-
-
-
-
11
2
2
2
1
1
-
-
-
-
-

南通中洋
Zyq
-
-
-
-
9
1
-
-
-
14
-
1
-
-
-
-
2
1
2
-

常州滆湖
Ghq

1
4
4
-
6
-
-
-
1
9
2
-
-
-
-
-
1
1
1
-

常州武进
Czq
-
3

22
-
-
1
-
-
-
3
-
-
-
-
-
1
-
-
-
-
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大支，常州滆湖（Ghq）与南通中洋（Zyq）聚类后与

苏州相城（Xcq）聚组，再与常州武进（Czq）、苏州

张家港（Zjg）和镇江扬中（Yzq）聚为一支，镇江丹

徒（Dtq）独聚一支。基于 D-loop 和 SSR 分析的聚

类树均显示常州滆湖（Ghq）和南通中洋（Zyq）亲

缘关系最近，苏州张家港（Zjg）和镇江扬中（Yzq）
亲缘关系较近，镇江丹徒（Dtq）和镇江扬中

（Yzq）、苏州张家港（Zjg）亲缘关系最远（图1）。

此外，基于 2 种分子标记进一步对 7 个群体

进行遗传方差（AMOVA）分析，结果发现基于

SSR 序列，7 个群体间的遗传分化指数为 0.060，
变异来源主要为群体内（93.97%）。基于 D-loop
序列，7 个群体间遗传分化指数为 0.125，变异来

源也主要为群体内（87.48%），说明变异主要发

生在群体内，而群体间的遗传分化水平不高（表

8）。

3　讨论

3. 1　基于SSR位点的群体遗传多样性

多态性信息含量和杂合度作为衡量物种遗

传多样性高低的重要标准，其值越大，代表遗传

丰度越高［27］。本研究中，15个 SSR 标记的 PIC 值

为 0.490～0.844；参考 BOTSTEIN 等［26］设定标准，

除 Asa-12位点（PIC = 0.490）属中度多态外，其余

位点均为高度多态位点（PIC > 0.5）。根据 QIN
等［28］的介绍，当杂合度为 0.5～0.8时，可判定种群

具高度的遗传多样性，且观测杂合度容易受到样

本量大小影响，期望杂合度可更好地说明种群遗

传多样性。本研究中，7 个群体期望杂合度均介

于 0.5～0.8，这与 AUNINS 等［29］对詹姆斯流域和

WRIGHT 等［30］对大西洋海岸的野生鲥群体期望

杂合度研究结果相近（He 分别为 0.60～0.82 和

0.77～0.81），表明 7 个美洲鲥群体保留了较高的

遗传多样性，具有一定的选育潜力。

遗传分化指数 FST常用来反映群体间遗传差

异程度的大小［31］。根据 SSR分型结果计算 7个群

体间的遗传分化指数为 0.066，说明群体间存在

较小程度的遗传变异。Nm可以反映群体间基因

的交换情况，当 Nm > 1，说明群体间基因交流频

繁，遗传相似度高［32］。本研究中，7个群体各位点

的 Nm平均值为 3.815，可认为群体间存在着频繁

的基因交流。基于Nei's遗传距离构建的个体NJ
进化树也反映出 210尾美洲鲥个体未因群体差异

或来源不同而出现明显的分群，进一步说明各群

体间的个体在一定程度上存在种质的遗传混杂

现象。

表6　7个美洲鲥群体间Nei's遗传距离（左下角）和遗传一致性（右上角）
Tab. 6　Nei's genetic distance （below diagonal） and genetic consistency （above diagonal） of seven A.  sapidissima 

populations
群体

Population
镇江丹徒Dtq
镇江扬中Yzq
苏州张家港Zjg
苏州相城Xcq
南通中洋Zyq
常州滆湖Ghq
常州武进Czq

镇江丹徒
Dtq

0.291
0.195
0.161
0.106
0.073
0.092

镇江扬中
Yzq

0.747

0.134
0.389
0.397
0.363
0.296

苏州张家港
Zjg

0.823
0.875

0.291
0.242
0.198
0.169

苏州相城
Xcq

0.851
0.678
0.748

0.144
0.146
0.256

南通中洋
Zyq

0.900
0.672
0.785
0.866

0.058
0.134

常州滆湖
Ghq

0.930
0.696
0.820
0.864
0.944

0.089

常州武进
Czq

0.913
0.744
0.844
0.774
0.875
0.915

图1　7个美洲鲥群体基于微卫星标记（左）和D-loop序列（右）遗传分析的UPGMA聚类树
Fig. 1　UPGMA trees among seven A.  sapidissima populations based on D-loop sequences （left） and microsatellite 

markers （right）
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图3　美洲鲥7个群体的遗传结构图（K=2）
Fig. 3　Genetic structure map of 7 populations of A.  sapidissima （K=2）

表7　7个美洲鲥群体间K2P遗传距离（左下角）和遗传分化指数FST（右上角）
Tab. 7　K2P genetic distance （below diagonal） and genetic differentiation index FST （above diagonal） among seven 

A.  sapidissima populations
群体

Population
镇江丹徒Dtq
镇江扬中Yzq
苏州张家港Zjg
苏州相城Xcq
南通中洋Zyq
常州滆湖Ghq
常州武进Czq

镇江丹徒
Dtq

0.005
0.005
0.006
0.006
0.006
0.004

镇江扬中
Yzq

0.002

0.003
0.005
0.005
0.004
0.003

苏州张家港
Zjg

0.018
0.031

0.004
0.004
0.004
0.003

苏州相城
Xcq

0.283**
0.358**
0.201*

0.003
0.004
0.004

南通中洋
Zyq

0.305**
0.425**
0.257**
0.033

0.003
0.004

常州滆湖
Ghq

0.150*
0.220*
0.066
0.023
0.040

0.003

常州武进
Czq

-0.001
0.088
0.092
0.450**
0.479**
0.271**

注：**表示极显著分化水平（P < 0.01）， *表示显著分化水平（P < 0.05）。
Notes： “* *” shows extremely significant difference （P < 0.01）， “*” shows significant difference （P < 0.05）.

图2　基于Nei's遗传距离构建的210尾美洲鲥个体的NJ聚类树
Fig. 2　NJ tree of 210 A.  sapidissima individuals based on Nei's genetic distance
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群体间的亚群数可通过 K 值来反映，在 ΔK
最大时所对应的 K 值即为合适的亚群数［33］。本

研究中，7 个群体被分为两个亚群，其中，常州

武进、常州滆湖、苏州相城、镇江丹徒和南通中

洋群体中更多个体属亚群 1，镇江扬中（Yzq）和

苏州张家港群体中更多个体属亚群 2，说明常

州武进、常州滆湖（Ghq）、苏州相城（Xcq）、镇江

丹徒和南通中洋（Zyq）群体的遗传关系较近，镇

江扬中（Yzq）和苏州张家港（Zjg）群体的遗传关

系较近，这与进化树结果一致，我们推测镇江扬

中和苏州张家港群体的亲本可能来源于同一苗

种场。此外，SSR 位点结果也说明 7 个群体的遗

传多样性水平较高，亲缘关系较近，群体的遗传

分化主要来自群体内部（93.97%），由此推测他

们是由一个或几个“小”而高效的群体发展而

来。

3. 2　基于线粒体D-loop序列的群体遗传多样性

单倍型多样性和核苷酸多样性是衡量群体

遗传多样性高低的重要指标，通常Hd = 0.5和π = 
0.005 为划定多样性高低的阈值［34］。本研究中，

从单倍型多样性（Hd = 0.618～0.945，平均 0.818）
和核苷酸多样性（π = 0.003～0.008，平均 0.005）
结果来看，与张帝等［10］对大口黑鲈引进群体、养

殖群体的结果（Hd = 0.882，π = 0.003 4 和 Hd = 
0.267，π = 0.000 5），以及赵静霞等［35］对澜沧江上

游短尾高原鳅的结果（Hd = 0.837～0.942，π = 
0.005 1～0.005 7）相似，说明 7个群体的多样性均

较高。同时，除镇江丹徒（Dtq）群体外，其余 6 个

群体均表现为高单倍型，低核苷酸的遗传多样性

模 式 ，这 与 国 内 对 鲤［36］ 和 南 方 白 甲 鱼

（Onychostoma gerlachi）［37］群体的遗传分析结果相

似。我们推测这主要是在人为因素干扰下，群体

通常能够在短时间内迅速扩张而成所导致。此

外，Tajima's D 中性检验结果发现除常州滆湖群

体外，其余群体均为负值的现象，也证实上述推

测。

遗传距离和遗传分化指数可以有效地反

映群体间分化程度［38］。本研究发现 7 个群体

的遗传距离较小（0.003～0.006），这与李雨欣

等［39］对 波 纹 唇 鱼（Cheilinus undulatus）和 李

珊［40］对 斑 鳜（Siniperca scherzeri）的 分 析 结 果

（0.005 25～0.006 98，0.007～0.010）相似，说明

各群体间亲缘关系较近。分子方差分析结果显

示，遗传分化指数 FST = 0.125，遗传变异来源与

微卫星分析结果相似，几乎所有的变异均发生

于群体内（87.48%），7 个群体间差异明显小于

群体内差异，群体间遗传分化水平较低，再次表

明以上群体可能是由一个或几个“小”而高效的

群体发展而来。

3. 3　综合两种方法分析7个群体遗传多样性

对群体开展遗传研究可提高对其遗传多样

性的理解，进而为遗传资源保护、管理及育种计

划提供一定指导；遗传多样性高的群体具有较强

的生存和适应能力，反之则可能导致种群衰

退［41-42］。在本研究中，我们同时采用 SSR 和 D-
loop 技术对 7 个鲥群体进行了遗传多样性分析，

两种方法的结果基本一致，均发现 7个群体具较

高的遗传多样性，具有选育的空间和潜力。

然而，部分结果也存在一些差异，如在利用

SSR 标记分析时，发现苏州张家港在 7 个群体中

多样性相对较高（He = 0.758，PIC = 0.723）；而 D-
loop序列显示镇江丹徒在 7个群体中多样性相对

较高（Hd = 0.876，π = 0.008）；基于 K2P 遗传距离

构建群体间遗传进化树与基于 Nei's遗传距离构

表8　7个美洲鲥群体基于SSR位点和D-loop序列的AMOVA分析
Tab. 8　Analyses of molecular variance （AMOVA） based on SSR markers and D-loop sequences in seven 

A.  sapidissima populations

分子标记Molecular marker

SSR标记
SSR marker

D-loop序列
D-loop sequence

变异来源
Source of variation

群体间Among populations
群体内Within populations

总变异Total variation
群体间Among populations
群体内Within populations

总变异Total variation

平方和
Sum of squares

152.652
2 167.617
2 320.269

7.980
50.933
58.973

方差组分
Variance component

0.336
5.248
5.584
0.036
0.251
0.287

百分率
Percentage of 

variation/%
6.03

93.97

12.54
87.48
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建的群体间进化树也并不完全一致。这些现象

与KE等［27］对珠江流域泥鳅群体和赵立祥等［43］对
宝石鲈（Scortum barcoo）群体的遗传多样性报道

结果类似，推测可能与线粒体为母系遗传特性有

关，遗传过程中未进行基因重组；而对于亲缘关

系较近的群体来说，用于分析种群遗传多样性存

在一定局限性。

此外，两种方法均显示 7个群体的遗传分化

主要来自群体内，群体间遗传变异处于较低水

平。使用两种方法分析时，发现多数群体出现杂

合子缺失现象，且 7个群体有效等位基因数仅为

3.607，群体间的遗传距离较小，推测可能是与长

时间无外源引进受精卵补充的因素有关［44］。此

外，所选择的群体可能经历了长期人工选择压

力，不断发生亲缘近交，而使 7个群体间遗传分化

偏低。同时，也警示我们，在接下来的选育工作

中应及时补充有效亲本数量，避免亲缘关系较近

的群体之间的近亲交配。

4　结论

本研究利用 SSR 标记和线粒体 D-loop 序列

分析了 7个美洲鲥群体的遗传多样性，结果显示

群体间遗传分化程度较低，遗传距离小。同时，7
个群体均保持较高的遗传多样性，具有一定的选

育潜力。本研究可为下一步美洲鲥的种质改良

和品种选育提供理论依据。
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Genetic diversity analysis of seven American shad （Alosa sapidissima） 
populations in southern Jiangsu， China

LI Yulin1， LUO Mingkun2， FENG Bingbing3， ZHU Wenbin2， FU Jianjun2， LIANG Zhengyuan1，4， XIE 
Xudong5， MIAO Linghong2， DONG Zaijie1，2

（1. Wuxi Fisheries College， Nanjing Agricultural University， Wuxi  214081， Jiangsu， China； 2. Key Laboratory of Freshwater 
Fisheries and Germplasm Resources Utilization， Ministry of Agriculture and Rural Affairs， Freshwater Fisheries Research Center， 
Chinese Academy of Fishery Sciences， Wuxi  214081， Jiangsu， China； 3. Fisheries Technology Extension Center of Jiangsu 
Province， Nanjing  210036， Jiangsu， China； 4. Wuxi Raysun Fishery Sceince and Technology Co. ， Ltd. ， Wuxi  214001， 
Jiangsu， China； 5. Zhenjiang Xinrun Agricultural Development Co. ， Ltd. ， Zhenjiang  212115， Jiangsu， China）

Abstract: To investigate the status of germplasm resources and the level of genetic diversity of American shad 
（Alosa sapidissima） breeding populations in southern Jiangsu， a total of 210 individuals from seven different 
populations including Zhenjiang Dantu （Dtq）， Suzhou Zhangjiagang （Zjg）， Suzhou Xiangcheng （Xcq）， 
Nantong Zhongyang （Zyq）， Zhenjiang Yangzhong （Yzq）， Changzhou Gehu （Ghq） and Changzhou Wujin 
（Czq） were analyzed using 15 microsatellite markers and mitochondrial D-loop sequences in this study.  With 
the exception of Asa-12， the findings revealed that all 15 SSR loci exhibited high polymorphism （PIC > 
0. 5）.  Among them， the expected heterozygosity （He） of the seven populations ranged from 0. 615 to 0. 758， 
and the polymorphic information content PIC ranged from 0. 568 to 0. 723， both of which were highest in the 
Zjg population.  A total of 32 mutation loci and 20 haplotypes were defined for the D-loop sequence analysis， 
with the Zjg population having the most haplotypes （11）.  The haplotype diversity and nucleotide diversity 
indices for the seven populations ranged from 0. 618 to 0. 945 and from 0. 003 to 0. 008， respectively.  The 
genetic distance of Nei's （0. 058） and the genetic K2P distance （0. 003） between the Ghq and Zyq 
populations， determined by genetic distance analysis using SSR and D-loop sequences， were the lowest and 
were lower than the genetic distances between other populations （0. 073-0. 397 and 0. 003-0. 006， 
respectively）.  We conducted a thorough investigation and discovered that genetic variation among the seven 
populations was low， despite the fact that they were genetically diverse.  The gene flow Nm > 1 and the mosaic 
arrangement of the different evolutionary trees supported the strong connectivity of the seven groups.  This 
study provides a theoretical basis for further breeding efforts and a preliminary understanding of the status of 
American shad germplasm in southern Jiangsu Province.
Key words: Alosa sapidissima； microsatellite； D-loop； genetic diversity
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