
瓦氏雅罗鱼（Leuciscus waleckii Dybowski）亦称东

北雅罗鱼 [1]，俗名华子鱼，滑鱼，白鱼，隶属鲤形目、鲤

科、雅罗鱼亚科的雅罗鱼属。主要分布于黑龙江流

域各水系，也有少量分布于辽河、黄河、滦河、岱海、

达里湖及俄罗斯境内黑龙江上游。由于捕捞强度的

增加和生态环境的变迁，瓦氏雅罗鱼的数量逐渐减

少。2003 年的调查结果 [2] 表明，瓦氏雅罗鱼的平均

体长已由 1995 年的 21.5 cm 减小到 16.6 cm，同时还

发现其资源量呈现一定程度的减少 [1-4 ]。这表明瓦

氏雅罗鱼野生资源已受到一定程度的影响。目前，

瓦氏雅罗鱼的研究已引起国内学者的重视。但迄今

为止，对瓦氏雅罗鱼的研究集中在渔业生物学、人工

增殖、同工酶以及营养组分分析等方面 [5-7]，对其遗

传多样性和遗传结构的研究还未见报道。

本研究利用微卫星分子标记，对达里湖（高盐

碱水体）和乌苏里江（淡水水体）中的瓦氏雅罗鱼群

体进行分析，以期获得野生瓦氏雅罗鱼群体的遗传

多样性、遗传结构特征等相关数据，为进一步开展有

关鱼类耐盐碱功能基因的发掘，充分开发和保护瓦

氏雅罗鱼资源，建立种质资源管理和保存体系提供

参考依据。

1  材料与方法

1.1 材料来源及 DNA 提取

瓦氏雅罗鱼各 15 尾分别于 2007 年 8 月采自内

蒙古达里湖（以下简称为 DY）和 2006 年 3 月采自乌

苏里江抚远江段（以下简称为 WY），鳍条样品保存于

无水乙醇中。取鳍条样品在去离子水中反复清洗，直
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摘要：选用 5 个瓦氏雅罗鱼（Leuciscus waleckii Dybowski）微卫星标记和 13 个草鱼微卫星标记，对分别采自内蒙古境内的

达里湖和乌苏里江抚远江段的各 15 尾野生瓦氏雅罗鱼个体进行 STR-PCR 分析。结果显示，18 个微卫星标记共检测到

111 个等位基因，平均每个基因座扩增得到 6.166 7 个等位基因，观测杂合度（Ho）0.100 0 ～ 0.933 3，平均为 0.531 5；期望

杂合度（He）0.096 6 ～ 0.932 8，平均为 0.629 8；多态信息含量（PIC）0.090 5 ～ 0.911 3，平均为 0.577 4；乌苏里江群体的平

均等位基因数和平均观测杂合度分别为 5.555 6 和 0.577 8，达里湖群体的平均等位基因数和平均观测杂合度均低于乌

苏里江群体的平均等位基因数和平均观测杂合度，分别为 4.388 9 和 0.485 2。2 个群体间的遗传距离（Dc）为 0.255 0。个

体聚类结果显示，达里湖雅罗鱼所有个体聚为一簇，乌苏里江雅罗鱼所有个体聚为一簇。群体间的遗传分化指数（Fst） 为

0.085 5，数值介于 0.05 ～ 0.15， Nm 值为 2.674 9，表明这 2 个群体处于中等分化，存在一定程度的基因交流。对 2 个群体

的基因型进行了 Hardy-Weinberg 平衡的卡方检验，结果表明两群体均在一定程度上偏离了平衡。[ 中国水产科学，2010，

17（2）：228-235]
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至乙醇全部去除，晾干剪碎后加入 10 倍于样品质量

的 DNA 提取裂解液（成分：10 mmol/L EDTA pH 8.0；

200 μg/mL Protein K；0.5% sarcosyl） 50 ℃ 消 化 2 h 左

右，用酚、氯仿和异戊醇混合液（体积比 25∶24∶1）

抽提 3 次，无水乙醇沉淀，室温干燥后溶解于 0.1×TE

中，检测 DNA 浓度，稀释至 5 ng/μL。4℃保存备用。

1.2 微卫星引物来源

本研究采用的引物中，5 对多态的雅罗鱼微卫

星引物（编号“HLJY”）由徐美佳提供（个人通讯），

13 对多态的草鱼微卫星引物（编号“HLJY”）由孙

效文提供（个人通讯）。18 对引物均由上海生物工

程技术服务有限公司合成。引物信息见表 1。

表 1　筛选鉴定的 18 对雅罗鱼微卫星引物
Tab. 1　Eighteen SSR primers available to PCR amplification in Leuciscus waleckii

位点
Locus

引物序列（5 ′-3 ′）
Primer sequence（5 ′-3 ′）

核心序列
Motif

退火温度 /℃
Annealing temperature

HLJY7 F：TGCCAGTGTGTGTACGAACC
R：CTCCTCCATGACCTTCCTCA （GT）7

64

HLJY8 F：AGTCCCGACACACACTCTCC
R：GCGGTGTCATTGTCACAAA （GT）16

53

HLJY14 F：ACGGTCATGACAGAGGGGTA
R：GTGCAGGGGAGAGAAAGTCA （TG）24

52

HLJY18 F：TAGACGTCTGGGTGTGTTGC
R：GGGACAGACAAGGACTCCAA （GT）18

64

HLJY20 F：CTCACACACGCACCTCTCAC
R：CGCACGAGTCATCACTTCAC （TA）5 54

HLJC82 F：TGGGGAGTACATACTGCTGCT
R：ATGTTGCGTCAAGGCTTTCT （AG）27 60

HLJC98 F：ACTGATCGTGCTGCAGTGAG
R：TCATCTGAGCTTGTCTCATCCT （GA）23 55

HLJC99 F：GTCCGTCTCTCTGCCTGTCT
R：TCATACTTTCGCTCGCTGAC （TC）22 55

HLJC114 F：GTTCTGTCAAGTGTGCATTCCT
R：GTCGACGATCTCAGAGCTATAAA （GA）9 60

HLJC57 F：GACCTGGCCTGTGTTCATCT
R：TCGACGATCTCTGCATCATC （TG）11（TC）9 60

HLJC64 F：CGACGATCCTTAAGCAGAGG
R：ATTGGTGTCGAAAGGTACGG （GA）20 56

HLJC66 F：GATTGAAAGCCCCACATGAT
R：CACGTTCATTCGGTCCTGTA （CA）57 60

HLJC79 F：ACACCTTCCCAGACAGATGG
R：TCCACTCATCGCTGACTCAC （TC）11 60

HLJC85 F：TCTGAGCGCTGTGAAGACAC
R：GTCGACGATCCCTCTCAGTC （CT）15 60

HLJC87 F：GAAACTGAGACCGTTGCACA
R：TCGACGATCAAAGCAATCTCT （GT）23 60

HLJC91 F：TGGAGAAAAGGGCTGTAGGA
R：ACTCCCCTCCCTTCCTCATA （GA）22 60

HLJC111 F：GCAAAGCAAAACACAGCAAA
R：CGACGATCTGTCCATCAGTG （GA）44 60

HLJC116 F：TGGTTGGACAGCAAACAAAG
R：TGAAGGTCTGGCTGATGATG （TC）27 60

1.3 PCR 反应及产物检测

PCR 扩增反应体系： DNA 模板 2 μL（5 ng/μL），

自制 buffer 10.8 μL（含 50 mmol/L KCl，10 mmol/L Tris-

HCl pH 8.0，1.5 mmol/L MgCl2，100 μg/mL 的明胶，4 种

dNTP 100 μmol/L，上、下游引物（10 μmol/L）各 0.5 μL，

Taq DNA 聚合酶 1 U（上海生工生物工程技术服务

有限公司），灭菌去离子水补至总体积 15 μL。

所有 PCR 反应均在 9700 PCR 热循环仪上进行
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（ABI，美国）。PCR 反应条件为：94 ℃预变性 3 min；

94 ℃ 30 s，52～ 64 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s，共 28 个循环；

最后 72 ℃ 7 min 终止反应。

PCR 扩增产物采用 10% 非变性聚丙烯酰胺凝

胶（PAGE）电泳进行分离，电泳缓冲液为 1×TBE，

120 V 电泳 4 ～ 5 h。电泳完毕后，参考季旭等 [8] 报

道的方法进行银染，扫描后保存图像。

1.4 数据统计及分析

PAGE 电 泳 获 得 基 因 指 纹 图 谱 后，采 用 Gel-

Pro Analyzer 4.5 对图片进行分析，在同一电泳迁移

位置上，按 DNA 带纹所对应的 DNA Marker 的分子

量（bp）大小，统计不同等位基因的分子量大小。根

据 18 个微卫星位点的各自的基因型，利用鱼类种

质资源遗传分析软件 [9] 将等位基因大小转换成 0、

1 形式，然后再利用该软件转换成 POPGENE32[10]

要求的分析格式。利用 POPGENE32 计算了每个

位点的等位基因频率、观测杂合度（Ho）、期望杂合

度（He），多 态 信 息 含 量（PIC）；并 对 每 个 位 点 的

Hardy-Weinberg 平衡进行了卡方检验（P<0.05）；

另根据个体在每个位点的等位基因频率计算了群

体间遗传分化指数（Pairwise Fst）、基因流（Nm）及群

体间遗传距离（Dc）。最后利用软件 PHYLIP3.5[11]

中 的 SEQBOOT 命 令，将 基 于 neighber-joining 方

法计算的基因频率构建个体聚类图，最后由软件

PHYLIP3.5 中的 CONSENSE 命令汇总重建，并通过

软件 MEGA4.0 显示该个体亲缘关系聚类图 [12]。 

2  结果与分析

2.1 PCR 扩增产物电泳分析

本研究筛选鉴定的 18 个微卫星标记在 2 个群

体中均能扩增出清晰的片段，并表现出一定的多态

性。18 个引物共检测到 111 个等位基因，大小在

83 ～ 428 bp 之间，每个微卫星位点的等位基因数目

为 2 ～ 17 个，平均等位基因数为 6.166 7。

在 18 对引物中，达里湖群体在 HLJY7 位点和

HLJC116 位点单态扩增，乌苏里江群体在 HLJC98

位点和 HLJC99 位点单态扩增，其余位点在 2 群体

中都表现出不同程度的多态性（图 1）。乌苏里江群

体在 18 个微卫星位点的平均等位基因数为 5.555 6，

高于达里湖群体的 4.388 9。

图 1　引物 HLJY18、HLJC116、HLJC99、HLJC114 在雅罗鱼 2 个群体中扩增的微卫星电泳图
1-15：DY 群体；16-30：WY 群体；M：marker（ DL2000）

Fig. 1　Electrophoresis patterns of microsatellite loci HLJY18，HLJC116，HLJC99，HLJC114 in 2 populations
1-15：DY（Dali Lake）  population；16-30：WY（Wusuli River） population；M：marker （DL2000）
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2.2 遗传多样性分析

根据每个位点的等位基因频率，计算得到无偏

观测杂合度值在 0.100 0 ～ 0.933 3 之间，平均观测

杂 合 度 为 0.531 5，位 点 HLJC99 和 HLJC116 观 测

杂合度最低（0.100 0），位点 HLJC98 观测杂合度最

高（0.933 3）。期望杂合度值在 0.096 6 ～ 0.932 8，

平 均 期 望 杂 合 度 0.629 8，多 态 信 息 含 量 值 在

0.090 5 ～ 0.911 3 之间，平均为 0.577 4（表 2）。达

里湖群体和乌苏里江群体的平均观测杂合度分别为

0.485 2 和 0.577 8，平均期望杂合度分别为 0.550 2

和 0.621 6（表 3）。从表 3 可看出，2 个群体的遗传

多样性处于中等水平。

2.3 Hardy-Weinberg 平衡检验

用 Hardy-Weinberg 卡 方 检 验 发 现，在 18 个

位点中，2 个群体在 8 个位点上处于平衡，在其他

位点上都不同程度的偏离 Hardy-Weinberg 平衡；

进一步对 2 个群体中各位点的基因频率分别做平

衡分析，基于杂合子过度（Heterozygote excess）全

数调查（Complete enumeration）[13] 分析表明：达里

湖 群 体 在 位 点 HLJY7、HLJY8、HLJY14、HLJY18、

HLJC116、HLJC64、HLJC98、HLJC57，乌苏里江群体

在 位 点 HLJY8、HLJC85、HLJC99、HLJC98 表 现 为

不平衡，其中在位点 HLJY8、HLJC98 两群体都表现

为不平衡。

表 2　瓦氏雅罗鱼在 18 个微卫星基因座的多样性指数
Tab. 2　Genetic diversity indices of 18 microsatellite loci of Leuciscus waleckii

位点
Locus

等位基因数
N

观测杂合度
Ho

期望杂合度
He

多态信息含量
PIC

遗传分化指数
Fst

HLJY7
HLJY8
HLJY14
HLJY18
HLJY20
HLJC57
HLJC64
HLJC66
HLJC79
HLJC82
HLJC85
HLJC87
HLJC91
HLJC98
HLJC99
HLJC111
HLJC114
HLJC116
平均值  Mean

2.0000
4.0000
2.0000
6.0000
3.0000
9.0000
8.0000

17.0000
9.0000
8.0000
7.0000
5.0000
7.0000
2.0000
2.0000

16.0000
2.0000
2.0000
6.1667

0.3333
0.3667
0.2667
0.3333
0.5000
0.5000
0.8333
0.8667
0.7333
0.7333
0.5667
0.4667
0.5667
0.9333
0.1000
0.8667
0.5000
0.1000
0.5315

0.2825
0.4605
0.4723
0.7695
0.6356
0.8294
0.8452
0.9328
0.8141
0.8475
0.8379
0.7056
0.8056
0.5062
0.0966
0.9175
0.4808
0.0966
0.6298

0.2392
0.4177
0.3566
0.7218
0.5453
0.7923
0.8096
0.9113
0.7745
0.8122
0.8005
0.6390
0.7629
0.3739
0.0905
0.8944
0.3610
0.0905
0.5774

0.2000
0.0037
0.1196
0.1336
0.2942 
0.1812
0.0481
0.0551
0.0632
0.0267
0.0182
0.1577
0.1080
0.0045
 0.0526
0.0185
0.0106
0.0526
0.0855

表 3　2 个瓦氏雅罗鱼群体的遗传多样性参数
Tab. 3　Genetic diversity parameter of 2 Leuciscus waleckii populations

群体
Population

平均等位基因数
Allele No

平均观杂合度
Ho

平均期望杂合度
He

平均多态信息含量
PIC

达里湖群体
DY  population 4.3889 0.4852 0.5502 0.4884

乌苏里江群体
WY  population 5.5556 0.5778 0.6216 0.5535

2.4 群体遗传结构分析

遗传分化系数（Fst）是衡量群体间遗传分化程

度。本研究中遗传分化系数平均值为 0.085 5，表明

有 8.55% 的变异来自群体之间，而超过 90% 的遗传

差异来自于群体内。除了位点 HLJY20 的 Fst 值较

高（0.294 2），其余 17 个位点的遗传分化水平都比较
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弱，Fst 值介于 0.003 7 和 0.200 0 之间。

基因流是影响群体内部和群体之间遗传变异

程度的重要因素 [14]。本研究中基因流平均值为

2.674 9，说明两群体之间存在一定的基因流动。

研究表明，遗传相似系数是衡量群体间遗传变

异程度的可靠参数。群体间亲缘关系越近，则遗传

变异性越低，相似系数值越大 [15]。本研究根据 Nei

的计算方法 [15] 计算了 2 个群体的遗传相似指数为

0.774 9，遗传距离为 0.255 0。表明两群体间存在显

著的遗传分化。使用鱼类种质资源遗传分析软件和

PHYLIP3.5 软件包绘制瓦氏雅罗鱼的个体亲缘关系

UPGMA 聚类图。如图 2 所示，达里湖雅罗鱼所有

个体聚为一簇，乌苏里江雅罗鱼所有个体聚为一簇，

遗传差异明显。
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3  讨论 

3.1 引物适用性

在群体分析研究中，由于微卫星位点的侧翼序

列在相近物种中具有相当的同源性 [17]，因此，利用

近缘种的微卫星标记进行的群体分析研究常见报

道。在鱼类研究中，Mc Quown 等 [18] 用 108 对铲鲟

（ Scaphirhynchus platorynchus Rafinesque） 引物在高

首 鲟（ Acipenser transmontanus Richardsom） 、湖 鲟

（A. fulvescens Rafinesque ） 和中吻鲟（ A. medirostris 

Ayres） 中扩增，得到多态性条带的引物所占的比例

为 9.2%、22.2% 和 11%。全迎春等 [19] 用 6 072 对斑

马鱼（Danio rerio）引物在在鲤 （Cyprinus carpio）中

扩增，鉴定多态性引物563对，占9.27%。邵昭君等 [20]

用 21 对铲鲟微卫星引物筛选出 2 对（9.5 %） 能在

中华鲟（A. sinensis Gray） 中扩增出清晰条带的引物。

本研究中，从 75 对草鱼引物中筛选可扩增出清晰条

带的引物 13 对，占 17.33%。引物筛选比例与前人

报道相符，说明用草鱼引物分析雅罗鱼是可行的。

3.2 群体遗传多样性

等位基因数反映了某个位点在进化过程中所

积累的遗传变异程度，等位基因数越多说明进化历

程上这个位点突变越活跃，导致物种在自然选择中

发展的取向越多，对生活环境适应的潜能越大 [21]。

由表 2 可知，本研究中达里湖群体和乌苏里江群体

的等位基因数平均值分别为 4.388 9 和 5.555 6，说

图 2　瓦氏雅罗鱼 30 个个体亲缘关系的 UPGMA 聚类图
Fig. 2　Constructed dendrogram of 30 individuals in 2 populations of Leuciscus waleckii according to the microsatellite results 

by UPGMA cluster analysis
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明 2 个雅罗鱼群体对环境的适应能力具有一定的潜

力。达里湖群体的等位基因数低于乌苏里江群体，

这可能与其生活的水环境有关。达里湖是一个高原

内陆封闭型半碱式湖，其盐碱度极高且呈逐年增长

趋势，迫使鱼类发生特异性进化，另外，渔业资源下

降 [22] 而导致的近交衰退也是原因之一。

杂合度是衡量群体变异的一个重要参数。平

均杂合度的大小基本可以反映出多个群体的遗传变

异及群体遗传多样性的丰富度。杂合度越高，表明

该群体的遗传变异程度越高；反之，说明群体的遗

传一致性越高。本研究利用 18 个微卫星位点所检

测的雅罗鱼群体中的观测杂合度平均值为 0.531 3，

显示出丰富的遗传多样性和较高的选择潜力。雅

罗鱼 2 个群体的平均观测杂合度分别为 0.485 2 和

0.577 8，表明 2 个群体遗传变异程度较大，而且总体

上乌苏里江群体比达里湖群体的遗传多样性更为丰

富，产生这种情况的原因，推测与达里湖群体是一个

相对独立的群体，加之生态环境不断恶化、分布范围

限制、繁殖群体的数量减少等因素有关。

多态信息含量（PIC）是衡量标记多态性的较好

指标。一般认为在群体分析中：当 PIC>0.5 时，该座

位为高度多态性座位，0.25<PIC<0.5 时为中度多态

性座位，PIC<0.25 是为低度多态性座位 [23]。同时多

态信息含量关系到该座位可用性及使用效率，多态信

息含量越大，在一个群体中，该座位杂合子比例则越

大，群体的遗传信息就越高。由表 2 可知，本研究中

有 11 个位点处于高度多态，4 个位点属于中度多态

性位点，3 个位点属于低度多态性位点，多态信息含

量平均为 0.577 4，说明这些微卫星标记的使用能够

为瓦氏雅罗鱼的遗传多样性分析提供可靠的信息。

等位基因数量和杂合度都是衡量遗传变异水

平的重要指标，综合上面分析结果表明 2 个群体的

遗传多样处于较高水平，对此应采取科学有效的措

施，加强其野生资源的保护和恢复，防止有利基因的

丢失。

3.3 群体 Hadery-Weinberg 平衡检测

微卫星 DNA 本身是选择中性的，不受选择的压

力，在一个理想群体中，各等位基因在群体中的分布

频率应该是稳定的 [24]。Hardy-Weinberg 卡方检验

表明雅罗鱼 2 个群体处于遗传平衡状态。对各位点

进行多群体检测发现，18 个多态位点中，达里湖群

体在 8 个位点处于不平衡状态，乌苏里江群体只在

4 个位点处于不平衡。 Quan 等 [25] 认为，由于环境

压力、人为因素、样本量小都有可能造成偏离 Hardy-

Weinberg 平衡。本研究中 2 个群体在某些位点处

于不平衡可能与水域生态环境改变和长期捕捞强度

不断加大而造成雅罗鱼繁殖群体数量减少有一定关

系。达里湖由于蒸发量大于补给量，盐碱度逐年升

高而迫使雅罗鱼特异性进化也可能是造成偏离平衡

原因之一。另外，样本量不够大也可能是偏离平衡

的原因之一。

3.4 群体遗传结构

2 个雅罗鱼群体间的遗传分化系数 pairwise Fst

为 0.085 5，即群体间的遗传变异占总群体遗传变异

的 8.55%，而 91.45% 的遗传变异是由群体内提供

的。这表明瓦氏雅罗鱼群体绝大部分遗传变异发

生在群体内，而非群体间。刘萍等 [26] 认为，Fst 值在

0～0.05 之间，群体遗传分化较弱；0.05～0.15 之间，

群体遗传分化中等；0.15 ～ 0.25 之间，表示群体遗

传分化较大；当 Fst 值大于 0.25 时，表示分化极大。

根据遗传分化结果，瓦氏雅罗鱼 2 个群体间存在中

等程度的遗传分化。

Wright[27] 认为群体间基因流值若小于 1（Nm<1），

有限的基因流是促使群体发生遗传分化的主要原

因。如果选择压力（生态气候、生长环境等）很大，

即使 Nm 大于 1 也不能代表群体间发生了基因流。

Nm 大于 1 可能代表的是过去的基因流而不能反应

现在的实际情况，除非 Nm 大于 1 说明地理距离可

能很近或群体间有某种渠道可以发生基因流。本研

究中 Nm 值为 2.674 说明两群体彼此之间有一定的

基因流动。Nm 值可能代表的是过去的基因流。达

里湖是个内陆型半封闭式的盐碱湖，湖水无外泄，而

主要靠附近的河流补给，与乌苏里江存在地理隔离，

两群体之间不可能进行基因流动。而达里湖里的雅

罗鱼在万年以前是属于辽河水系的雅罗鱼群体。由

于地质构造下陷形成的达里湖。由于蒸发量大于补
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给量，湖内的盐碱度逐渐升高，雅罗鱼适应生存环境

而不断的分化，但仍有部分基因保留了下来。从遗

传分化系数也可以看出，雅罗鱼两群体处于中等分

化。所以 Nm 值是代表过去的基因流。

Thorp[28] 通过分析研究认为：不同物种间遗传

相似系数 I=0.2 ～ 0.8（遗传距离 Dc=0.2 ～ 0.8），同

科属群体间 I=0.1 ～ 0.5（Dc=0.5 ～ 0.9），同种群体间

I=0.8 ～ 0.97（Dc=0.03 ～ 0.2）。 根 据 Nei’s（1972）

计算雅罗鱼 2 个群体的遗传距离为 0.255 0，遗传相

似系数 0.774 9。这说明 2 个群体之间由于地理隔离，

已经分化为 2 个有独自明显特征的群体，这一结果

还需做进一步验证。

个体聚类结果显示，达里湖雅罗鱼所有个体聚

为一类，乌苏里江雅罗鱼所有个体聚为一类。图 2 表

明，2 个群体之间经过多年的地理隔离和不断的适应

生存环境，自然选择已将其分为 2 个独自的群体。

依据上述分子遗传基础分析的初步结果可见，

乌苏里江瓦氏雅罗鱼群体和达里湖瓦氏雅罗鱼群体

虽然都属于瓦氏雅罗鱼，但是由于长期生活在 2 种

完全不同的水域环境中，达里湖瓦氏雅罗鱼已适应

高盐碱的生存条件，其某些遗传基础已发生改变。

利用 2 个群体的遗传差异，为开展有关鱼类耐盐碱

功能基因的发掘，进一步培育适应盐碱地养殖的新

品种提供很好的材料。
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Genetic variability and genetic structure of Leuciscus waleckii Dybowski 
in Wusuli River and Dali Lake
CHI Bingjie1，2，CHANG Yumei1，YAN Xuechun1，CAO Dingchen1，LI Yong4，GAO Yukui3，LIU Yuhai3 ，LIANG 

Liqun1

（1.Heilongjiang River Fisheries Research Institute，Chinese Academy of Fishery Sciences，Harbin 150070，China； 2. College of 
Fishery and Life Science，Shanghai Ocean University，Shanghai 201306，China；3. Dalinuori Fishery of Keshiketeng Banner，Chifeng 
024000，China；4. Department of Aquaculture，Heilongjiang Vocational College of Biology Science and Technology，Harbin 150025，
China）

Abstract：Leuciscus waleckii Dybowski belongs to Cypriniformes，Cyprinidae and Leuciscus，mainly distributing 

in Amur River，Wusuli River，Songhua River，Liaohe River，Yellow River，Luanhe River and Nenjiang River. It is 

a cold water species and can survive in saline-alkaline waters above pH 9.0. While，a large number of L. waleckii 
survive in Dali Lake，which is located in the northeast of Inner Mongolia and is a saline-alkaline lake with a salinity 

of 6.96 and alkalinity of 53.57 mmol/L. Using 5 microsatellite markers of L.waleckii and 13 microsatellite markers of 

grass carp，we analyzed genetic differences and structures of L.waleckii sampled from Wusuli River and Dali Lake. 

The estimates of genetic variability showed that a total of 111 alleles were detected with average of 6.166 7 at each 

locus. The observed heterozygosity （Ho） ranged from 0.100 0 to 0.933 3 with the mean of 0.531 5. The expected 

heterozygosity （He） and polymorphic information content （PIC） were 0.096 6-0.932 8 and 0.090 5-0.911 3，

respectively. The average number of alleles and average Ho in Wusuli River population were 5.555 6 and 0.577 8 and 

in Dali population were 4.388 9 and 0.485 2 .As described above，the levels of genetic variability were moderate in 

L.waleckii in this study. But the level of genetic diversity in Dali population was slightly lower than that in Wusuli 

population .The protection of wildlife resources should be strengthened in the future. The genetic distance between 

the two populations is 0.255 0 and the genetic similarity index is 0.774 9. Individual clustering showed that all Dali 

individuals converged in the right branch of topology tree，and the 15 individuals of Wusuli population converged in 

the left branch. The values of pairwise Fst and gene flow （Nm） were also estimated for the two populations. The value 

of pairwise Fst is 0.085 5，Nm is 2.674 9，indicating Dali and Wusuli populations have a moderate level of differention 

and little gene exchange between them. Chi-square test was used to analyze the genotype based on Hardy-Weinberg 

equilibrium；the P value denoted that the two populations deviated equilibrium partially. [Journal of Fishery Sciences 

of China，2010，17（2）：228-235]
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