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摘　要：通过线粒体 Ｄｌｏｏｐ控制区全序列分析澜沧江上游表村（ＢＣ）、叶枝（ＹＺ）、里底（ＬＤ）以及乌弄龙
（ＷＮＬ）等４个群体，共计７７尾短尾高原鳅的遗传多样性，为澜沧江上游短尾高原鳅的遗传多样性现状与种
质资源保护提供相关实验数据。结果表明：在９２１ｂｐ的 Ｄｌｏｏｐ控制区序列中，共发现变异位点２２个，其中，
单一变异位点８个，简约变异位点１４个，定义单倍型２１个；澜沧江上游短尾高原鳅群体单倍型多样性指数
（Ｈｄ）为０．８３７～０．９４２，核酸多样性指数（π）为０．００５１６～０．００５７２；里底群体单倍型多样性最高，表村群体最
低，且各群体呈现出“高Ｈｄ低π”遗传多样性模式。分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）结果表明：短尾高原鳅遗传差异
主要来自于群体内部（９７．９１％），２．０９％遗传变异来自于群体之间；各群体之间不存在遗传分化（Ｆｓｔ＝
－０．０２１３，Ｐ＝０．８０５）；表村和里底群体间遗传距离最远（０．００５６７），叶枝和乌弄龙群体遗传距离最近
（０．００５１１）；核酸中性检测结果均不显著（Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ＝０．６２４，Ｐ＝０．７３７；Ｆｕ’ｓＦｓ＝ －０．６６９，Ｐ＝０．３７７），核
酸错配未呈“泊松”单峰分布均表明澜沧江上游短尾高原鳅近期未经历过种群扩张事件。澜沧江上游短尾高

原鳅遗传多样性较为丰富，群体间遗传分化程度较低。
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　　澜沧江湄公河是东南亚最大的河流，也是世
界上淡水生物多样性最高的三大河流之一［１］。

根据沿江水文特征，澜沧江分为河源（从源头至

昌都）、上游（昌都以下至功果桥）、中游（功果桥

以下至景临桥）、下游（景临桥至勐腊县南腊河

口）。从河源到下游，鱼类野生种质资源呈显著

增多之势，表现为由适应高原生活的冷水性鱼类

裂 腹 鱼 亚 科 （Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｃｉｎａｅ）、高 原 鳅

（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ）等逐渐过渡到以
$

亚科（Ｂａｒｂｉｎａｅ）、
野鲮亚科（Ｌａｂｅｏｎｉｎａｅ）、

%

科（Ｓｉｓｏｒｉｄａｅ）为主的高
多样性鱼类区系。据多次资源调查及相关文献

记载，澜 沧 江 上 游 鱼 类 主 要 以 裂 腹 鱼

（Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｃｉｎａｅ）、高原鳅 （Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ）等为
主［２］。随着澜沧江干流梯级水电工程建设，澜沧

江某些土著鱼类生境和种群数量已经受到一定

程度的影响［３］。目前澜沧江流域多数土著鱼类

野生种质资源与遗传多样性分布尚属空白。因

此，深入研究澜沧江流域鱼类的遗传多样性变化

趋势，为保护澜沧江内土著鱼类提供理论依据，

开展鱼类遗传多样性研究是十分必要的。

高原鳅属（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ）鱼类栖息于青藏、云
贵高原等海拔较高的河流中［４］。目前普遍认为，

高原鳅属鱼类分化与青藏高原的隆起、形成有

关［５］。其生存于高寒环境，造就了生长速度缓

慢、性成熟周期长以及繁殖力低等特点［６］，一旦

种质资源受到破坏，很难在短时间内得到修复。

作为云南土著鱼类重要分支，高原鳅对维持水生

生态系统和生物多样性起着重要作用。据陈小

勇［７］报道，在云南境内各水系中，分布有安氏高

原鳅（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａａｎｇｅｌｉ，金沙江水系）、前鳍高原
鳅（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａａｎｔｅｒｏｄｏｒｓａｌｉｓ，金沙江水系）、短尾
高原鳅（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａ，澜沧江、金沙江水
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系）、抚仙高原鳅（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｆｕｘｉａｎｅｎｓｉｓ，抚仙
湖）、昆明高原鳅（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｇｅｊｉｕｅｎｓｉｓ，滇池流
域、金沙江水系）、怒江高原鳅 （Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ
ｎｕｊｉａｎｇｅｎｓａ，怒江水系）等２４种高原鳅，澜沧江流
域 主 要 分 布 有 短 尾 高 原 鳅 （Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ
ｂｒｅｖｉｃａｕｄａ）及细尾高原鳅（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｓｔｅｎｕｒａ），
且遗传多样性评估研究均属空白。短尾高原鳅

（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ ｂｒｅｖｉｃａｕｄａ） 隶 属 鲤 形 目

（Ｃｙｐｒｉｎｉｄｆｏｒｍｅｓ）鳅 科 （Ｃｏｂｉｔｉｄａｅ）条 鳅 亚 科
（Ｎｅｍａｃｈｅｉｌｉｎａｅ）高原鳅属（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａ），根据《云
南鱼类名录》描述，短尾高原鳅主要分布于澜沧

江、怒江以及金沙江上游云南境内，作为高原鳅

在澜沧江流域的主要类群，其生物学及遗传多样

性特征在澜沧江上游高原鳅鱼类中具有一定代

表性。

线粒体 ＤＮＡ（ｍｔＤＮＡ）具有母系遗传、结构
简单、进化速率快且无组织特异性表达等特点，

是一种十分理想的分子标记［８９］。其中，由于缺

少编码压力的影响，线粒体 Ｄｌｏｏｐ控制区序列存
在大量插入、缺失，是线粒体中突变速率最快、变

异最大的一个区域［１０］，为遗传结构关系判定、鱼

类遗传育种、遗传资源保护等领域提供了重要理

论基础［１１１２］，被广泛应用于鱼类遗传多样性评估

研究［１３１４］中。为进一步填补基础研究数据的空

白，对来自澜沧江上游４个地理群体的短尾高原
鳅开展基于ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ控制区序列的遗传多
样性评估，以期为积累高原鳅属鱼类在澜沧江上

游基础性分子资料、为云南土著鱼类种质资源保

护提供理论依据的同时，亦可为后续高原鳅属鱼

类系统分化研究提供重要实验数据。

１　材料与方法

１．１　实验材料
短尾高原鳅采集自澜沧江干流上游云南境

内的４个采样点（图１），分别为表村（９９°１２′Ｅ，
２６°０７′Ｎ）、叶枝（９９°０４′Ｅ，２７°４１′Ｎ）、里底
（９９°０２′Ｅ，２７°５１′Ｎ）和乌弄龙（９９°００′Ｅ，２７°５２′
Ｎ），共计７７尾。剪取鳍条，放入无水乙醇脱水后
置于－２０℃保存。
１．２　ＤＮＡ提取及ＰＣＲ扩增

采用醋酸铵沉淀法提取每尾鱼鳍条组织

ＤＮＡ［１５］，提取的ＤＮＡ通过 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００紫外分
光光度计进行浓度及质量测定，ＤＮＡ浓度稀释至

图１　短尾高原鳅采样点
Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅｓａｍｐｌｉｎｇｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆ

Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａ

１００ｎｇ／μＬ作为模板待用。根据 ＮＣＢＩＧｅｎＢａｎｋ
数据库中已公布的短尾高原鳅线粒体基因组全

长序列（ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒ：ＫＴ２１３５８８．１）设计 Ｄ
ｌｏｏｐ 控 制 区 全 长 引 物 （ｄｗＤｌｏｏｐＦ： ５′
ＡＡＣＧＣＧＧＣＣＴＡＡＣＣＴＴＴＣ３′， ｄｗＤｌｏｏｐＲ： ５′
ＧＣＣＴＧＡＴＡＣＣＴＧＣＴＣＣＴＣＧＴＣ３′），引物由擎科生
物技术有限公司合成。ＰＣＲ反应体系为２５μＬ，
模板用量为１μＬ，上、下游引物（浓度：１０ｍｍｏｌ／
μＬ）各０．５μＬ，擎科金牌Ｍｉｘ２３μＬ。扩增反应在
ＢｉｏＲａｄＴ１００ＰＣＲ仪上进行，反应条件为：９８℃
预变性２ｍｉｎ；９８℃变性１０ｓ，５７℃退火１５ｓ，７２
℃延伸２５ｓ，３５个循环；７２℃延伸３ｍｉｎ。ＰＣＲ产
物经１％琼脂糖凝胶电泳检测后，由擎科生物科
技有限公司进行双向测通。

１．３　数据分析
在ＳｅｑＭａｎ软件包中，将正、反向测序峰图进

行拼接。拼接结束后，将７７尾短尾高原鳅Ｄｌｏｏｐ

３５
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序列导入 ＭＥＧＡ中进行比对和人工校正。通过
ＭＥＧＡ统计碱基组成及转换／颠换，基于 Ｋｉｍｕｒａ
双参数模型计算各群体内部及群体间遗传距离；

通过ＤｎａＳＰ软件统计核酸变异位点、计算单倍型
数目、单倍型多样性指数（Ｈｄ）等参数；通过
Ａｒｌｅｑｕｉｎ软件进行群体分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）、
估算遗传分化指数（Ｆｓｔ）及种群历史动态等参数；
通过 ｊＭｏｄｅｌｔｅｓｔ估算序列核酸替代模型，并将计
算结果代入 ＰｈｙＭＬ中构建基于最大似然法
（ＭａｘｉｍｕｍＬｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ＭＬ）的系统发育树，并通过
设置Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ＝１００评价系统发育树各分支置信
度。

２　结果

２．１　短尾高原鳅ｍｔＤＮＡ序列特征分析
通过ＮＣＢＩＧｅｎＢａｎｋ数据库已公布的短尾高

原鳅（Ｔｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａ，ＩＤ：ＫＴ２１３５８８．１）ｍｔ
ＤＮＡ全长序列设计 Ｄｌｏｏｐ控制区引物。通过
ＰＣＲ扩增及测序，获得来自表村（ＢＣ）、里底
（ＬＤ）、乌弄龙（ＷＮＬ）和叶枝（ＹＺ）４个群体共７７
尾短尾高原鳅Ｄｌｏｏｐ全长序列。经ＭＥＧＡ比对，
共获得 ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ控制区全长序列９２１ｂｐ。
经Ｄｎａｓｐ分析，共包含变异位点２２个（单一变异
位点８个，简约变异位点１４个）。胸腺嘧啶（Ｔ）、
胞嘧啶（Ｃ）、腺嘌呤（Ａ）、鸟嘌呤（Ｇ）碱基含量分
别为 ３２．３７％、２１．４％、３２．９％和 １３．３５％，其中
Ａ＋Ｔ含量（６５．２６％）显著高于 Ｇ＋Ｃ含量
（３４．７４％）；表村群体 Ａ＋Ｔ、Ｇ＋Ｃ含量分别为
６５．２８％和３４．７２％，里底群体Ａ＋Ｔ、Ｇ＋Ｃ含量分
别为６５．２２％和３４．７８％，乌弄龙群体Ａ＋Ｔ、Ｇ＋Ｃ
含量分别为６５．２６％和３４．７４％，叶枝群体Ａ＋Ｔ、
Ｇ＋Ｃ含量分别为６５．２７％和３４．７３％，各群体间
Ａ＋Ｔ和Ｇ＋Ｃ含量无显著差异。转换与颠换比
为２．５７。

２．２　短尾高原鳅遗传多样性与单倍型分析
通过Ｄｎａｓｐ分析发现，４个群体７７尾短尾高

原鳅Ｄｌｏｏｐ序列可定义２１个单倍型（图２），其
中：单倍型Ｈａｐ＿１和Ｈａｐ＿４为４个群体共享，Ｈａｐ
＿２为表村、乌弄龙、叶枝３个群体共享，Ｈａｐ＿３为
表村、里底、叶枝３个群体共享，Ｈａｐ＿９和Ｈａｐ＿１２
为里底、乌弄龙、叶枝３个群体共享，Ｈａｐ＿６为表
村、叶枝２个群体共享，Ｈａｐ＿７为里底、乌弄龙２
个群体共享，Ｈａｐ＿１１、Ｈａｐ＿１３和 Ｈａｐ＿１４为里底、
叶枝２个群体共享；Ｈａｐ＿５为表村群体特有单倍
型，Ｈａｐ＿８、Ｈａｐ＿１０和Ｈａｐ＿１５为里底群体独有单
倍型，Ｈａｐ＿１６和Ｈａｐ＿１７为乌弄龙群体独有单倍
型，Ｈａｐ＿１８、Ｈａｐ＿１９、Ｈａｐ＿２０和Ｈａｐ＿２１为叶枝群
体独有单倍型。

　　４个群体短尾高原鳅总体单倍型多样性指数
（Ｈｄ）为０．９０６±０．０１３，核酸多样性指数（π）为
０．００５３６±０．０００１９，见表１。各群体单倍型多样
性指数（Ｈｄ）在０．８３７至０．９４２之间，其中：里底群
体单倍型多样性指数（Ｈｄ）最高（０．９４２±０．０３５），
表村群体最低（０．８３７±０．０４５）；各群体核酸多样
性指数（π）在０．００５１６至０．００５７２之间，表村群
体最高（０．００５７２±０．０００４５），乌弄龙群体最低
（０．００５１６±０．０００９１）。
２．３　基于 ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区的遗传距离、遗传
分化及系统发育分析

在ＭＥＧＡ中，通过Ｋｉｍｕｒａ２ｐａｒａｍｅｔｅｒ模型评
估４个群体之间的遗传距离。各群体之间为
０．００５１１至０．００５６７。里底和表村群体之间的遗
传距离最远，为０．００５６７，乌弄龙和叶枝群体遗
传距离最近为 ０．００５１１；组内遗传距离分析显
示：乌弄龙（０．００５１９）＜叶枝（０．００５３３）＜里底
（０．００５６７）＜表村（０．００５７６）；在 Ａｒｌｅｑｕｉｎ中进
行群体间遗传分化分析，各群体之间遗传分化指

数（Ｆｓｔ）均为不显著负值（Ｐ＞０．０５），表明各群体

表１　基于ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区的短尾高原鳅遗传多样性分析
Ｔａｂ．１　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓｉｎ４ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａｉｎｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
样本数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍｐｌｅｓ
单倍型多样性指数

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（Ｈｄ）
核酸多样性指数

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（π）
单倍型数量

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ
表村 ＢＣ １８ ０．８３７±０．０４５ ０．００５７２±０．０００４５ ６
里底 ＬＤ １９ ０．９４２±０．０３５ ０．００５６４±０．０００４５ １２
乌弄龙 ＷＮＬ １２ ０．９０９±０．０５６ ０．００５１６±０．０００９１ ８
叶枝 ＹＺ ２８ ０．９０５±０．０２８ ０．００５２４±０．０００３１ １４
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之间无显著遗传分化（表２）。群体间和群体内部
分子方差分析（ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅ，
ＡＭＯＶＡ）表明，遗传变异主要来自于群体内部

（９７．９１％），见表 ３。单倍型 ＭＬ系统发育树显
示，各群体单倍型混杂分布，未形成４个地理单
元（乌弄龙、里底、叶枝、表村）的聚合群（图２）。

图２　短尾高原鳅ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐＭＬ系统发育树及各群体单倍型分布
Ｆｉｇ．２　ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐＭＬｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅａｎｄｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａ

表２　基于ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区的各群体间Ｋｉｍｕｒａ双参数遗传距离和遗传分化指数Ｆｓｔ
Ｔａｂ．２　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（Ｋｉｍｕｒａ２ｐａｒａｍｅｔｅｒｍｏｄｅｌ）ａｎｄＦｓｔａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｉｎｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ
群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
表村

ＢＣ
里底

ＬＤ
乌弄龙

ＷＮＬ
叶枝

ＹＺ
表村 ＢＣ ０．００５７６ －０．００９２６（Ｐ＝０．４３６） －０．００５１４（Ｐ＝０．４０５） －０．０３３０５（Ｐ＝０．８４７）
里底 ＬＤ ０．００５６７ ０．００５６７ －０．０２０３８（Ｐ＝０．５０５） －０．０２３７９（Ｐ＝０．６４９）
乌弄龙ＷＮＬ ０．００５４３ ０．００５３３ ０．００５１９ －０．０２４３２（Ｐ＝０．６３１）
叶枝 ＹＺ ０．００５３６ ０．００５３６ ０．００５１１ ０．００５３３

注：对角线（粗体）为组内遗传距离；对角线以上为遗传分化指数Ｆｓｔ；对角线以下为群体间遗传距离。
Ｎｏｔｅｓ：Ｄｉａｇｏｎａｌ（ｂｏｌｄ）ｉｓｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｗｉｔｈｉｎｔｈｅｇｒｏｕｐ；ＡｂｏｖｅｔｈｅｄｉａｇｏｎａｌｗａｓＦｓｔ；Ｂｅｌｏｗｔｈｅｄｉａｇｏｎａｌｉｓｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎ
ｇｒｏｕｐｓ．

表３　基于ｍｔＤＮＡ的ＡＭＯＶＡ分析
Ｔａｂ．３　ＴｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆＡＭＯＶＡｂａｓｅｄｏｎｍｔＤＮＡ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ
自由度

ｄｆ
平方和

Ｓｕｍｏｆｓｑｕａｒｅｓ

方差成分

Ｖａｒｉａｎｃｅ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

变异比例

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ

遗传分化指数

Ｆｓｔ

群体间 Ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ３ ５．１２７ ０．０５８５Ｖａ ２．０９
群体内部 Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ７３ ２０４．４９７ ２．７４３０Ｖｂ ９７．９１
总计 Ｔｏｔａｌ ７６ ２０９．６２４ ２．８０１５ －０．０２１３（Ｐ＝０．８０５）

２．４　短尾高原鳅群体历史动态分析
在Ａｒｌｅｑｕｉｎ中，Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ及 Ｆｕ’ｓＦｓ中性

检验被用于种群扩增历史判定。总群体Ｔａｊｉｍａ’ｓ
Ｄ及Ｆｕ’ｓＦｓ检验结果均不显著（Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ＝
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０．６２４，Ｐ＝０．７３７；Ｆｕ’ｓＦｓ＝ －０．６６９，Ｐ＝
０．３７７），且检验也不显著（表 ４）。此外，碱基错

配分布亦未呈“泊松分布”（图３）。这表明澜沧
江４个地理群体近期并未经历种群扩张事件。

表４　澜沧江短尾高原鳅４个群体中性检验
Ｔａｂ．４　ＴｈｅＮｅｕｔｒａｌｉｔｙｔｅｓｔｓｏｆ４ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａｆｒｏｍＬａｎｃａｎｇＲｉｖｅｒ

中性检验 Ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙｔｅｓｔｓ 表村 ＢＣ 里底 ＬＤ 乌弄龙 ＷＮＬ 叶枝 ＹＺ 总体 Ｔｏｔａｌ

Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ １．４４３ ０．０１４５ ０．４１６ ０．６２２ ０．６２４
Ｔａｊｉｍａ’ｓＤＰｖａｌｕｅ ０．９４６ ０．５２７ ０．７０３ ０．７７２ ０．７３７
Ｆｕ’ｓＦｓ ２．８３４ －２．２９７ －０．８２６ －２．３８６ －０．６６９
Ｆｕ’ｓＦｓＰｖａｌｕｅ ０．８８７ ０．１５８ ０．３１８ ０．１４４ ０．３７７

图３　短尾高原鳅核酸错配分布
Ｆｉｇ．３　ＮｕｃｌｅｏｔｉｄｅｍｉｓｍａｔｃｈｏｆＴｒｉｐｌｏｐｈｙｓａｂｒｅｖｉｃａｕｄａ

３　讨论

近年来，随着梯级水电工程建设对当地土著

鱼类产生了一定程度影响，澜沧江鱼类群落结构

发生了变化，鲤形目种类数占比逐渐减少，由

１９９０年以前的７２．２％逐步下降至２０１８—２０１９年
的５９．５％，鱼类多样性及物种丰富度大幅下降，
尤其是土著鱼类［３，１６］。澜沧江流域的高原鳅主要

有短尾高原鳅和细尾高原鳅［７］，短尾高原鳅为一

种主要分布于青藏高原及邻近较高区域的广布

种［７，１７］，与其他高原鱼类一样，具有生长缓慢、繁

殖力低以及性成熟周期长等特点，种群生境一旦

遭到破坏，很难在短时间内恢复［５］。

利用分子生物学手段评估云南境内高原鳅

属鱼类遗传多样性，本研究尚属首次。通过对来

自里底、乌弄龙、叶枝以及表村等４个群体的７７
尾短尾高原鳅进行线粒体 ＤＮＡＤｌｏｏｐ控制区遗
传多样性分析发现，短尾高原鳅线粒体 Ａ＋Ｔ含
量为６５．２６％，Ｇ＋Ｃ含量为３４．７４％，核酸组成
与很多鱼类一样，存在“高 Ａ／Ｔ、低 Ｃ／Ｇ”偏

好［１８２０］，这可能是由于在进化历程中线粒体 Ｄ
ｌｏｏｐ控制区展现出较高突变速率且腺嘌呤和胸腺
嘧啶键能较低造成的［２１２２］。

物种遗传多样性是衡量一个物种对环境适

应能力强弱的重要依据，而单倍型多样性指数

（Ｈｄ）和核酸多样性指数（π）通常作为评判种群、
物种遗传多样性的重要指标［２３２５］。对于高原鳅

属鱼类，杨成等［２６］对青海省龙羊峡、李家峡等地

硬刺高原鳅开展分析发现，其单倍型多样性指数

（Ｈｄ）为 ０．６５～０．８９，核酸多样性指数（π）为
０．００１０～０．００２５；张艳萍等［２７］对黄河玛曲段似

鲇高原鳅分析后，发现其单倍型多样性指数（Ｈｄ）
为０．８６１，核酸多样性指数（π）为０．０１４１９；李兰
兰等［２８］就目前已有分子数据记录的高原鳅种类

（细尾高原鳅、东方高原鳅、拟鲇高原鳅、达里湖

高原鳅、湘西盲高原鳅）进行了遗传多样性和系

统发育分析，分析结果表明细尾高原鳅单倍型多

样性指数（Ｈｄ）最高（０．８９９），湘西盲高原鳅最低
（０．２８６），拟鲇高原鳅核酸多样性指数（π）最高
（０．０４２５９），湘西盲高原鳅最低（０．０００５）。本研
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究发现澜沧江上游短尾高原鳅单倍型多样性指

数（Ｈｄ）为０．８３７～０．９４２，核酸多样性指数（π）为
０．００５１６～０．００５７２，与他们相比澜沧江上游短
尾高原鳅具有较高的遗传多样性，但与澜沧江流

域中目前已知鱼类相比，本研究中的澜沧江上游

短尾高原鳅遗传多样性程度适中。在澜沧江中

下游的宽额鳢单倍型多样性指数（Ｈｄ）为０．５７３，
核苷酸多样性（０．０１７）［２９］；老挝纹胸鎣单倍型多
样性指数（Ｈｄ）为０．８４４４～１．００００，核酸多样性
指数（π）０．００２１～０．００４１［３０］。本研究中，４个
群体均出现高单倍型多样性、低核酸多样性，即

“高Ｈｄ低π”的遗传多样性模式。这可能是因为
短尾高原鳅曾经历过较小的种群快速扩增事件，

此过程中，单倍型得以扩充而核酸变异缺乏有效

积累（核酸变异所需时间更长）［３１３２］。

群体间的遗传距离是分类的一个重要依据。

根据ＳＨＡＫＬＥＥ等［３３］提出的鱼类在种群（０．０５）、
种（０．３）和属（０．９）水平上的遗传距离分类依据。
本研究中各群体间的遗传距离为０．００５１１～
０．００５６７，短尾高原鳅的群体内和群体间遗传距
离都在种群的范围内，且群体间遗传距离与群体

内的遗传距离差异不明显，短尾高原鳅群体间无

明显的种群分化。虽然４个群体间遗传分化程
度很低，但基于Ｋｉｍｕｒａ双参数的各群体间遗传距
离显示，表村群体与里底、乌弄龙群体遗传距离

稍远。这可能是由于表村与里底、乌弄龙等地理

位置相距较远且近年新修建的水利工程相隔造

成的。Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ与Ｆｕ’ｓＦｓ检验通常作为判定
种群中性进化的检测方法［３４］。本研究中，

Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ与Ｆｕ’ｓＦｓ检验均证实澜沧江上游短
尾高原鳅群体遵行中性进化。同时，核酸错配分

布并未呈现单峰“泊松分布”，也支持上述结论。

Ｆｓｔ作为测量群体间遗传分化的重要参数，不
同值代表不同程度的分化［１８］：Ｆｓｔ＜０．０５，无遗传
分化；０．０５≤Ｆｓｔ＜０．１５，较小遗传分化；０．１５≤
Ｆｓｔ＜０．２５，中度遗传分化；Ｆｓｔ≥０．２５，遗传分化较
大）。本研究中４个群体间的遗传分化指数Ｆｓｔ值
在－０．０３３０５与 －０．００５１４之间，均低于０．０５，
表明澜沧江上游各群体短尾高原鳅群体可能不

存在遗传分化。另外，分子方差分析结果显示，

短尾高原鳅群体内遗传变异占９７．９１％，且遗传
分化指数仅为 －０．０２１３（Ｐ＝０．８０５），表明短尾
高原鳅整体的遗传变异绝大部分来自群体内部，

可能是群体间基因交流频繁，缺乏遗传变异所

致［３５］。基于２１个单倍型构建的系统发育树分
析，发现单倍型分布混杂，未能观察到明显的地

理聚群或分化形成独立的一支，同样也支持澜沧

江上游４个短尾高原鳅群体种群未发生明显分
化。此外，本项目研究发现澜沧江上游江段，短

尾高原鳅仅出现在乌弄龙、里底、叶枝和表村 ４
个采样点附近，这可能是几个方面的原因造成

的：一是短尾高原鳅自身的生活习性所导致；二

是水电工程修筑所引起的物种生境缩小所致；三

是本研究中采样点设置受现实条件影响有一定

局限性导致，下一步我们将对此继续深入研究。

生物多样性是人类赖以生存的物质基础，包

括遗传多样性、物种多样性和生态系统多样性等

多个层次［１］。遗传突变造就了物种的遗传多样

性，而丰富的遗传多样性通常又左右着物种对环

境变化的适应能力。澜沧江流域中各鱼类的遗

传多样性数据较少，尤其是土著鱼类［２９３０，３６３７］，依

据现有的数据还不能对澜沧江流域整体的鱼类

遗传多样性做出完整的评估，我们拟通过该项目

中积累的相关实验数据，尤其是群体遗传多样性

现状的数据，作为目前澜沧江流域水电工程修建

初期的基础数据，后续通过不断加强监测，将遗

传多样性的数据与短尾高原鳅等土著鱼类的繁

殖、孵化场所、迁移生活习性等结合，对土著鱼类

在澜沧江上游的资源情况进行更全面的评估。
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