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摘要: 通过对线粒体 DNA控制区和 CO I基因序列的联合分析, 研究了团头鲂(Megalobrama amblycephala) 3类遗

传生态群体(包含 4个野生群体、2个驯养群体、1个选育良种“浦江 1号”群体)的遗传多样性和遗传分化情况。结

果表明: (1)在所分析的 7个群体中, 共确定了 64种单倍型, 群体间无共享单倍型。(2) 4个野生群体内线粒体 DNA

的单倍型多样度(Hd)在 0.857～0.943 之间, 核苷酸变异位点数在 31～40 之间, 核苷酸多样性指数(π)在 0.275%～

0.461%之间, 平均核苷酸差异数(K)的范围为 4.043～6.800; 2个驯养群体的相应参数变化范围分别为 0.714～0.800、

18～21、0.122%～0.175%、1.800～2.586, 均低于野生群体; 选育群体的相应参数分别为 0.843、23、0.193%、2.843, 

低于 4 个野生群体, 但高于 2 个驯养群体。以上 4 种多样性参数在 7 个群体中的变化趋势一致。(3)7 个群体之间

的平均遗传距离在 0.000 6～0.003 5之间, 遗传分化指数(FST)在 0.010 9～0.133 1之间。4个野生群体间 FST值差异

不显著(P>0.05), 而 2 个驯养群体间 FST值差异显著(P<0.05), 它们与选育群体间的 FST值差异也显著(P<0.05)。以

上结果表明, 生存环境的殊异(敞开的天然水体, 封闭的驯养池塘)和人工选择(严格有序的科学选育)对种群遗传结

构影响巨大, 导致鱼类不同遗传生态类型群体间产生遗传变异和遗传分化。 
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团头鲂 (Megalobrama amblycephala)俗名武

昌鱼, 草食性经济鱼类。20世纪 60年代以前, 团

头鲂的自然分布范围很狭窄, 局限于长江中游沿

江的一些大中型湖泊。后来, 由于人工养殖, 在全

国各地许多养殖场形成了繁育群体。由于过度捕

捞、水域污染、水利工程建设导致的生境巨变、

破碎、隔离及恶化, 团头鲂的天然资源已遭严重

破坏并趋衰竭; 另一方面, 人工繁殖技术虽然促

进了团头鲂养殖业发展, 但也出现了人工繁殖群

体封闭式管理导致的种质退化, 同时许多地方的

无序放流, 更导致了天然群体与人工繁殖群体的

交叉混杂, 造成了对天然基因库的干扰。本研究

室从 1986年开始, 以湖北省淤泥湖团头鲂为基础

群体 , 采用系统选育和生物技术相结合的方法 , 

经过长达 15年的 6代系统选育, 获得了养殖性能

优良的团头鲂“浦江 1号”[1–2]。该良种的推广和应

用, 推动了团头鲂养殖业的健康发展。  

种质资源是育种的物质基础, 育种工作突破

性的成就 ,  取决于关键性基因资源的发掘与利

用。从保护团头鲂天然种质资源和合理利用选育

良种的角度出发, 开展团头鲂遗传资源的调查和

研究, 探索从天然群体到遗传改良群体和驯养群

体遗传多样性的变化趋势和规律, 对其天然种质

资源的保护和良种选育的持续开展有着科学指 
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导意义。迄今有关团头鲂遗传多样性的研究报道

较少, 且主要是利用同工酶、RAPD及 mtDNA控

制区等遗传标记的研究 [3–8]。鱼类线粒体 DNA 

(mitochondrial DNA, mtDNA)具有分子小、结构简

单、母系遗传、进化速度快等特点, 特别是mtDNA

控制区 (D-loop)的进化速率是其他区段的 5    

倍[9–10], 因此它已成为鱼类进化遗传学、分子生态

学、遗传多样性及其保护生物学等研究的重要标

记[11–13]。 

种群遗传结构可反映种群大小、繁育系统、

隔离程度和迁徙格局的时空动态, 还可揭示选择

强度随时空的分布。在自然条件下, 天然种群的

基因频率的变化就是生物的进化过程[14], 而在人

工驯养和选育条件下, 人为的有意/无意的干预则

加速着基因频率的变化。这种加速的方向和力度

如何, 尚缺少定性定量的研究。作者认为, 对同种

生物开展其野生群体、驯养群体(指祖先为野生群

体, 在苗种场长期人工饲养、人工繁衍的后代)、

选育改良群体的种群遗传结构的研究, 不但有助

于阐明自然条件下生物变异与环境的关系以及物

种形成的机理, 更可加深对生物进化过程的认识

和理解, 从而为种质资源的保护及其遗传改良提

供理论基础。故选取团头鲂野生群体、驯养群体、

选育改良群体的样本 , 从核外遗传物质的角度 , 

采用线粒体控制区和 CO I 基因序列的联合分析, 

来探知这 3 类遗传生态型群体的遗传多样性的差

异与遗传分化。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

本研究所用团头鲂野生群体、驯养群体、选

育群体来源和采样情况如表 1 所示。每群体各随

机采集 32尾。个体全长范围在 30～40 cm。剪取

每尾鱼的尾鳍鳍条, 以 95%酒精固定。 

1.2  基因组 DNA的提取 

基因组 DNA提取采用常规的“酚–氯仿”法[15]

进行。 

1.3  线粒体 DNA控制区和 CO I基因的扩增 

1.3.1  扩增和测序反应的引物设计   根据

GenBank 中已报道的团头鲂的线粒体 DNA 全序

列(登录号 NC_010341.1), 利用在线引物设计软件

Primer3[16]设计 D-loop区和 CO I基因的正向和反

向引物序列及退火温度(表 2)。所有引物均由上海

生工生物工程技术服务有限公司合成。 

1.3.2  PCR扩增条件  PCR扩增反应体系总体积

为 50 µL, 含 5 µL 10×扩增缓冲液。4 L dNTP混

合液(每种 dNTP的终浓度 0.2 mmol/L), 正、反向

引物各 2 L(终浓度 0.2mol/L), 2 L基因组 DNA 

(50~150 ng), 1 L Taq DNA聚合酶(2 U), 34 L无

菌重蒸水。反应程序为: 94 ℃预变性 5 min; 接下

来进行 35个循环, 每个循环包括 94  ℃ 30 s, 56.4 

(℃ 控制区)/49.4 (CO℃  I基因) 30 s; 72  1℃  min, 最

后 1个循环结束后在 72 ℃延伸 10 min。 

1.4  PCR扩增产物的纯化和检测 

用购自“天根生化科技(北京)有限公司”的超 

 
表 1  团头鲂野生群体、驯养群体、选育群体来源和采样情况 

Tab.1  Sampling locality and sampling sizes of wild, domesticated and genetically selected populations of Megalobrama am-
blycephala 

遗传生态型 
genetic-ecological pattern 

群体名称 
population name 

采集地 
locality 

样本数 
sampling size 

代号 
code 

     

梁子湖团头鲂野生群体 湖北鄂州国家级团头鲂原种场 32 LZ 

淤泥湖团头鲂野生群体 湖北公安淤泥湖 32 YN 

石首老河团头鲂野生群体 湖北石首老河四大家鱼原种场 32 SS 

野生 wild population 

监利老江河团头鲂野生群体 湖北监利老江河四大家鱼原种生态库 32 JL 

换新团头鲂驯养群体 天津换新水产良种场 32 HX 驯养 domesticated population 

公安团头鲂驯养群体 湖北公安县淤泥湖渔场 32 GA 

选育genetically selected population 团头鲂“浦江 1号”F7 上海海洋大学鱼类种质试验站 32 PJ 
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表 2  团头鲂线粒体 DNA 控制区和 CO I 基因的引物序列和退火温度 
Tab.2  Sequence and annealing temperature of control region and CO I gene primers for mitochondrial DNA of  Megalo-

brama amblycephala 

扩增区段 
amplified region 

引物序列(5′–3′) 
primer sequence(5′–3′) 

退火温度/℃ 
annealing temperature 

片段大小/bp 
fragment size 

    

F:ggctcccaaagccagaat 控制区 control region 

R:ttctcagggcccatcttaac 

56.4 1033 

F:catcccacgcaactaggatt CO I 基因 CO I gene 

R:gctctagtgggactgcttcg 

49.4 646 

注: F表示正向引物; R表示反向引物. 

Note: F denotes forward primer; R denotes reverse primer. 

 
薄 DNA 产物纯化试剂盒(离心柱型)对 PCR 扩增

产物进行回收纯化。取 2 µL 纯化产物经 1.5%进

口分子生物学级琼脂糖凝胶(含 0.5 g/mL EB)电

泳, 电泳缓冲液为 0.5×TBE, 电压为 5 V/cm, 经

2.5 h后, 用 Gene-Genius 凝胶成像系统拍照、记

录和分析。 

1.5  DNA序列测定 

纯化后的样品委托上海生工生物工程技术服

务有限公司进行单向测序, 测序引物分别为控制

区与 CO I 基因的正向引物(F), 序列测定仪为美

国 ABI公司 377型全自动序列分析仪。 

1.6  数据处理和分析 

用 BLAST 软件[17]搜索 GenBank 中的团头鲂

(Megalobrama amblycephala, 登录号 NC_010341.1) 

的线粒体 DNA控制区和 CO I 基因序列, 与本实

验测得的团头鲂相应序列结果进行同源性比较; 

然后用 BioEdit 软件[18]对测序结果进行编辑, 以

CLUSTL W 软件[19]进行序列重排和同源比较,并

进行人工核对校正。将控制区与 CO I基因片段合

并在一起, 用PAUP* 4.0b10软件[20]进行控制区和

CO I 基因片段的分区同质性检测(partition homo- 

geneity test)[21]。用 Arlequin 3.01软件[22]估测群体

间成对 FST 值
[23], 并利用排列测验法(permutation 

test)进行显著性检验(重复次数为 1000); 用 DNAsp 

4.10软件[24]计算单倍型多样度(haplotype diversity, 

Hd)[25]、核苷酸多样度(Nucleotide diversity, π) [26]

和平均核苷酸差异数(average number of nucleotide 

differences, K), 序列变异中性检验(neutrality test)

用 Tajima[27–28]的 D 统计检验; 单倍型多样度(Hd)

和核苷酸多样度(π)计算公式如下:  
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式中, n为群体样本大小, pi为第 i个单倍型在

群体中出现的频率, k为单倍型数目, xij为第 i个核

苷酸(A, G, C或T)在序列中的第 j位点上的频率, L

为序列的长度。 

用 MEGA 4.0 软件包 [29]中的 Kimura Two- 

Parameter 程序[30]计算群体间核苷酸序列的两两

间遗传距离, 用 UPGMA 法和邻接法(Neighbor- 

Joining, NJ)构建群体间的分子系统树 (Kimura 

Two-Parameter法估算遗传距离)。 

2  结果与分析 

2.1  PCR扩增结果 

团头鲂野生、驯养以及选育群体的线粒体

DNA控制区和CO I 基因片段的 PCR扩增结果如

图 1 和图 2 所示。控制区和 CO I 基因片段的大

小分别为 1 000 bp和 700 bp左右。 

2.2  PCR产物序列测定及排序结果 

PCR 产物经纯化后测序, 各扩增片段经同源

重排后的长度(不包括插入/缺失)分别为: 控制区

长为 928 bp; CO I基因片段长为 581 bp。由于任

何一段 DNA 序列的变化都无法代表整个生物基

因组 DNA 序列的变化, 因此将多个不同的片段

序列联合, 才可能比较真实地反映生物类群的遗

传多样性信息。本研究用 PAUP*4.0b10 软件[20]

进行控制区和 CO I 基因片段的分区同质性检测

(partition homogeneity test)[21], 结果为 P >0.05, 表 
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图 1  团头鲂各群体线粒体 DNA控制区的 PCR扩增结果 

1–4: LZ; 5–8: YN; 9–12: SS; 13–16: JL; 17–20: GA; 21–24: HX; 25–28: PJ. M: 100 bp DNA ladder marker(TAKARA). 各群体代码

如表 1所示. 

Fig.1  PCR amplification products of the mitochondrial DNA control region in Megalobrama amblycephala populations 
Lane 1–4: LZ; Lane 5–8: YN; Lane 9–12: SS; Lane 13–16: JL; Lane 17–20: GA; Lane 21–24: HX; Lane 25–28: PJ.M: 100 bp DNA 

ladder marker(TAKARA). Code for each population is shown in tab.1. 

 

 
 

图 2  团头鲂各群体线粒体 DNA CO I基因片段 PCR扩增结果 

1–4: LZ; 5–8: YN;9–12: SS; 13–16: JL; 17–20: GA; 21–24: HX; 25–28: PJ. 

M: 100 bp DNA ladder marker(TAKARA). 各群体代码如表 1所示. 

Fig.2  PCR amplification products of the mitochondrial DNA CO I gene fragment in Megalobrama amblycephala populations 
Lane 1–4: LZ; Lane 5–8: YN; Lane 9–12: SS; Lane 13–16: JL; Lane 17–20: GA; Lane 21–24: HX; Lane 25–28: PJ. M: 100 bp DNA 

ladder marker(TAKARA). Code for each population is shown in tab.1. 

 
明这 2 个片段可以合并,因此本研究将控制区和

CO I 基因片段合并为 1 条总长度为 1 509 bp(不

包括插入/缺失)的片段, 以用于群体遗传多样性

分析。 

2.3  团头鲂野生群体、驯养群体和选育群体的遗传

结构 

2.3.1  群体内线粒体 DNA 单倍型多样度差异  团

头鲂野生、驯养和选育群体内的单倍型多样度见

表 3。在所分析的 7 个团头鲂群体共 224 条序列

中, 确定了 64 种单倍型(haplotype), 各群体间无

共享单倍型。各群体内单倍型数范围为 6～12, 其

中梁子湖野生群体(LZ)的单倍型数最多, 湖北公

安驯养群体(GA)的单倍型数最少。4 个团头鲂野

生群体内线粒体 DNA的单倍型多样度在 0.857～

0.943 之间, 其中, 梁子湖野生群体(LZ)的单倍型

多样度最高; 2个驯养群体单倍型多样度在 0.714～ 

0.800 之间, 均低于野生群体; 选育群体的单倍型

多样度为 0.843, 低于 4个野生群体, 但高于 2个

驯养群体。7 个群体中的单倍型多样度由高到低

依次为 LZ、SS、JL、YN、PJ、HX、GA。 

2.3.2  群体内线粒体 DNA 核苷酸多样度差异  团

头鲂野生、驯养和选育群体内线粒体 DNA 的核

苷酸多样度如表 4所示。分析表明, 4个野生群体

的核苷酸变异位点数在 31～40之间, 核苷酸多样

性指数(π)在 0.275%～0.461%间, 平均核苷酸差

异数(K)的范围为 4.043～6.800; 2 个驯养群体的

相应参数变化范围分别为 18～21、0.122%～

0.175%、1.800～2.586, 均低于野生群体; 选育群 
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表 3  团头鲂野生群体、驯养群体和选育群体内线粒体 DNA单倍型多样度 

Tab. 3  Haplotype diversity (Hd) of mitochondrial DNA in wild, domesticated and genetically selected populations of Megalo-
brama amblycephala 

群体 population 项目 
item LZ YN SS JL GA HX PJ 

样本数 
sampling size 

32 32 32 32 32 32 32 

单倍型数 
number of haplotypes(h) 

12 9 11 10 6 8 8 

单倍型多样度( x ±SD) 
haplotype diversity (Hd) 

0.943±0.011 0.857±0.041 0.929±0.016 0.900±0.027 0.714±0.067 0.800±0.056 0.843±0.040

注: 各群体代码如表 1所示.  

Note: Code for each population is shown in tab.1. 

 
体的相应参数分别为 23、0.193%、2.843, 低于野

生群体, 高于 2 个驯养群体。群体内个体间平均

核苷酸差异数和核苷酸多样度均随变异位点数目

的增加而增加, 呈正比例关系, 以上 3个参数在 7

个群体中的变化趋势由大到小依次为 LZ、SS、 

JL、YN、PJ、HX、GA, 这与前面单倍型多样度

的分析结果一致。LZ 群体的变异位点数最多(40

个), 其核苷酸多样度及平均核苷酸差异数也为最

高, 分别为 0.461%和 6.800。Tajima’s D中性检验

均不显著(P＞0.10), 符合中性突变。 

2.3.3  群体间线粒体 DNA 核苷酸序列的平均遗

传距离  团头鲂野生、驯养和选育群体间 Kimura

双参数遗传距离见表 5。从表 5可以看出, 7群体

之间的平均遗传距离在 0.000 6～0.003 5之间, PJ

群体与 JL 群体之间的遗传距离最大(0.003 5), SS

群体与 JL群体之间的遗传距离最小(0.000 6)。 

2.3.4  分子方差分析(AMOVA)结果   对团头鲂

野生、驯养和选育群体线粒体基因的核苷酸序列

变异进行分子方差分析, 总方差剖分为群体间的

方差 (Va)和群体内的方差 (Vb), 并进行显著性检

验。群体间的方差组分(Va)占总变异的 11.54%, 群

体内的方差组分(Vb)占 88.46%, 7个群体团头鲂间

总的遗传分化指数 (FST)为 0.115  35, 差异显著

(P<0.05，表 6)。 

进一步分析团头鲂野生、驯养和选育群体间

的遗传分化, 用 Arlequin 3.01软件计算 7个群体

间的遗传分化指数(FST)和相应的 P值(表 5)。7个

团头鲂群体间的遗传分化指数(FST)在 0.010 9～

0.133 1 之间。PJ 群体与 JL 群体之间的遗传分化

指数最高(FST = 0.133 1), SS群体与 JL群体之间

的遗传分化指数最低(FST = 0.010 9)。从群体之分

化的 P值可以推断, 4个野生群体间 FST值差异不 

 
表 4  团头鲂野生群体、驯养群体和选育群体内线粒体 DNA的核苷酸多态性 

Tab.4  Nucleotide polymorphism of mitochondrial DNA in wild, domesticated and genetically selected populations of Mega-
lobrama amblycephala 

群体 population 项目 
item LZ YN SS JL GA HX PJ 

变异位点数 
number of variable sites 

40 31 36 35 18 21 23 

核苷酸多样性指数/% 

( x ±SD) 
nucleotide diversity(π) 

0.461±0.065 0.275±0.031 0.359±0.069 0.352±0.057 0.122±0.025 0.175±0.020 0.193±0.029

平均核苷酸差异数 
average number of  
nucleotide differences(K) 

6.800 4.043 5.329 5.171 1.800 2.586 2.843 

Tajima’s D 
–0.41808 
(P>0.10) 

–0.04571 
(P>0.10) 

–0.73401 
(P>0.10) 

–0.08589 
(P>0.10) 

–0.50961 
(P>0.10) 

0.57153 
(P>0.10) 

–0.05535 
(P>0.10) 

注: 各群体代码如表 1所示.  

Note: Code for each population is shown in tab.1. 
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表 5  团头鲂野生群体、驯养群体和选育群体间线粒体 DNA核苷酸序列的平均遗传距离(右上角)和遗传分化指数

(FST)(左下角) 

Tab. 5  Average genetic distances( right-upper diagonal ) and fixation index (FST) (left-lower diagonal ) from mitochondrial 
DNA nucleotide sequences among wild, domesticated and genetically selected populations of Megalobrama amblycephala 

群体 
population 

LZ YN SS JL GA HX PJ 
        

LZ - 
0.0013 

(0.0004) 
0.0012 

(0.0004) 
0.0011 

(0.0003) 
0.0018 

(0.0005) 
0.0023 

(0.0007) 
0.0020 

(0.0006) 

YN 
0.0458 

(P>0.05) 
- 

0.0009 
(0.0002) 

0.0010 
(0.0002) 

0.0007 
(0.0001) 

0.0028 
(0.0007) 

0.0032 
(0.0007) 

SS 
0.0442 

(P>0.05) 
0.0226 

(P>0.05) 
- 

0.0006 
(0.0001) 

0.0016 
(0.0004) 

0.0024 
(0.0007) 

0.0034 
(0.0007) 

JL 
0.0374 

(P>0.05) 
0.0322 

(P>0.05) 
0.0109 

(P>0.05) 
- 

0.0023 
(0.0005) 

0.0018 
(0.0006) 

0.0035 
(0.0008) 

GA 
0.0574 

(P<0.05) 
0.0177 

(P>0.05) 
0.0545 

(P<0.05) 
0.0702 

(P<0.01) 
- 

0.0025 
(0.0006) 

0.0028 
(0.0008) 

HX 
0.0705 

(P<0.05) 
0.0909 

(P<0.05) 
0.0722 

(P<0.01) 
0.0558 

(P<0.05) 
0.0780 

(P<0.01) 
- 

0.0014 
(0.0005) 

PJ 
0.0692 

(P<0.01) 
0.1028 

(P<0.01) 
0.1176 

(P<0.01) 
0.1331 

(P<0.01) 
0.1005 

(P<0.01) 
0.0539 

(P<0.05) 
- 

注: 括号内数字表示标准误. 各群体代码如表 1所示.  

Note: Numbers in parenthesis present the standard error (SE). Code for each population is shown in tab.1. 
 

表 6  团头鲂野生群体、驯养群体和选育群体间遗传差异的分子方差分析(AMOVA) 

Tab.6  Analysis of molecular variance (AMOVA) of wild, domesticated and genetically selected populations of Megalobrama 
amblycephala 

变异来源 
source of variation 

自由度 
df 

平方和 
sum of squares 

方差组分 
variance component 

方差比例/% 
percentage of variance 

群体间 among populations 6 254.996 1.07135(Va) 11.54 

群体内 within population 217 1782.906 8.21616(Vb) 88.46 

总变异 total variation 223 2037.902 9.28750  

遗传分化指数 FST = 0.11535 

注: Va为群体间方差组分; Vb为群体内方差组分. 

Note: Va is variance component among populations; Vb is variance component within population.  
 

显著(P>0.05), 表明野生群体间不存在显著的遗

传分化; 而 2 个驯养群体间 FST 值差异显著(P< 

0.05), 它们与选育群体间的 FST值差异也显著(P< 

0.05), 表明驯养群体间及其与选育群体间发生了

显著的遗传分化; 除公安驯养群体(GA)与淤泥湖

野生群体(YN)间 FST 值差异不显著外, 其余野生

群体与驯养群体及选育群体间成对 FST 值差异显

著(P<0.05)。 

2.4  聚类分析结果 

通过 MEGA 3.0软件, 根据 Kimura双参数模

型计算出团头鲂野生、驯养和选育群体间的遗传

距离(表 5), 用 UPGMA法(Unweighted Pair Group 

Method with Arithmetic means)构建的 7个团头鲂

群体的分子系统树如图 3所示。聚类结果显示, 7

群体团头鲂明显分成两大支。4 个野生群体与公

安驯养群体聚为一个大支, “浦江 1号”F7群体与换

新驯养群体(HX)聚为另一支。值得注意的是, 公 
 

 
 

图 3  基于线粒体 DNA核苷酸序列的平均遗传距离构建

的团头鲂野生群体、驯养群体和选育群体间的 UPGMA

聚类关系 

各群体代码如表 1所示. 

Fig.3  UPGMA dendrograms of wild, domesticated and  
genetically selected populations of Megalobrama amblycephala 

based on the average genetic distances from nucleotide se-
quences of mitochondrial DNA 

Code for each population is shown in tab.1. 
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安驯养群体(GA)首先与淤泥湖野生群体聚类, 然

后再与其他 3 个野生群体聚类, 说明公安驯养群

体与淤泥湖野生群体间可能存在一定程度的遗传

混杂。 

3  讨论 

3.1  团头鲂野生、驯养和选育 3个遗传生态型群体

mtDNA遗传多样性的变化 

单倍型多样度(Hd)值和核苷酸多样度(π)值是

衡量 1个群体 mtDNA变异程度的 2个主要指标。

Hd是指样本中随机抽取到 2个不同单倍型的频率; 

π值是指某一群体内一组DNA序列的单位位点的

核苷酸差异或替代的平均数。Hd 值和 π 值越小, 

群体的多态程度越低, 遗传多样性越贫乏。 

本研究从线粒体 DNA控制区和 CO I基因片

段联合的 1 509 bp片段出发, 获得了团头鲂野生、

驯养及选育共 7个群体内的变异位点数(18～40)、

单倍型多样度(Hd, 0.714～0.943)、核苷酸多样性

指数(π, 0.122%～0.461%)、平均核苷酸差异数(K, 

1.800～6.800)以及核苷酸序列间平均遗传距离

(0.001 2～0.004 6), 以上所有遗传多样性参数在

群体间的变化趋势一致, 即从高到低依次为：LZ、

SS、JL、YN、PJ、HX、GA。很显然, 4个野生群

体的遗传多样性参数明显高于驯养群体和选育群

体, 选育群体的遗传多样度虽低于野生群体, 但

高于 2 个驯养群体。野生群体之所以保持较高的

遗传多样性水平, 最可能的原因就是由于各野生

群体因长期未受到较强烈的人工选择的影响, 而

依然保持着部分原有的古老基因型所致。 

团头鲂驯养群体线粒体 DNA 遗传多样性的

显著降低, 已在多种鱼类中有过报道[31–32]。与野

生群体相比, 遗传多样性降低已经成为鱼类养殖

群体的遗传特征。中国人工养殖团头鲂的育苗过

程中, 为了降低生产成本, 往往只选用几十尾团

头鲂作为育苗亲本, 其中雄、雌性个体比例一般

为 1.2:1。由于亲鱼选用数量少及性别比例不均衡, 

使得团头鲂养殖群体更易发生瓶颈效应和近交衰

退, 从而加速种质的同质化, 降低群体的遗传多

样性。Vespoor [33]和 Winans [34]认为, 当群体有效

亲本数量小于 100 时, 会降低该群体的遗传多样

性; Li 等[35]认为养殖群体繁殖亲本数太少易导致

遗传漂变加剧。遗传漂变往往伴随着瓶颈效应 , 

从遗传学的角度来讲, 瓶颈效应的发生首先表现

为稀有单倍型的消失, 随着瓶颈效应的加剧就会

表现出单倍型多样度的降低, 继而会造成物种生

长速度和抗病力的下降[36]。 

在本研究中, 团头鲂选育群体的遗传多样性

虽低于 4 个野生群体, 但仍然高于 2 个驯养群体, 

这意味着团头鲂“浦江 1 号”虽已经历连续 7 代和

近 20年的系统选育, 其群体中仍保持了一定水平

的遗传多样性, 这与团头鲂的科学选育措施是密

不可分的[2]。也从另一个角度说明团头鲂“浦江 1

号”良种仍有进一步选育的潜力。 

另外, 在 4 个野生团头鲂群体中, 梁子湖群

体的遗传变异水平最高, 淤泥湖群体最低, 这与

李弘华[8]利用线粒体 DNA 控制区序列分析获得

的结果类似。究其原因, 可能与梁子湖国家级团

头鲂原种场采取的种质保护措施密不可分。中国

已在团头鲂原产地之一的湖北省鄂州市梁子湖建

立了国家级团头鲂原种场及相应的种质资源保护

区, 该种质资源保护区位于梁子湖(2.8 万 hm2)以

北, 在芦子径与磨刀矶之间, 湖面用双层网栈围

栏, 面积 333.3 hm2, 对保护团头鲂原种起到了积

极的作用。 

3.2  团头鲂野生、驯养和选育 3个遗传生态型群体

间的遗传分化 

分化是种群偏离共同祖先所经历的进化过程, 

反映了种群间遗传差异的大小和距离的远近。分

化是遗传变异的结果, 遗传变异是分化的物质基

础, 环境为种群分化提供了特定场所, 自然选择

使分化得以实现, 从而使种群中不同基因携带者

对后代基因库作出不同的贡献。大量研究表明 , 

即使在同一地区的不同生境中, 种群间也存在遗

传分化。广布种内的遗传分化是有规律的而非特

殊例外, 只要存在选择压力, 种群间就会发生分

化[37]。Nevo 等[38]、Bruederle 等[39]分别以大麦和

蝴蝶为材料, 研究了自然选择对种群分化的效应。 

本研究中, 4个野生群体间 FST值在 0.010 9～



490 中国水产科学 第 18卷 

0.045 8间, 差异不显著(P>0.05), 表明 4个野生群

体间不存在显著的遗传分化, 这可能是由于梁子

湖、淤泥湖、石首老河故道和监利老江河故道两

两之间相距较近(直线距离不超过 200 km), 且 20

世纪 70年代前都与长江通联, 群体间可能存在着

一定程度的基因交流; 此外, 因团头鲂是仅狭窄

地自然分布于长江中游一些湖泊中的鱼类, 不排

除本研究所采集不同野生群体发源于同一种群的

可能性。 

2个团头鲂驯养群体间的 FST值差异显著, 表

明驯养群体间存在着显著遗传分化。该结果可能

与 3 个方面的因素有关: (1)育苗过程中有效亲本

数量较少,加剧了群体遗传漂移的影响, 从而使群

体间产生了不同程度的遗传分化, 类似的现象在

牙鲆 (Paralichthys olivaceus)[32]和美洲鲑 (Salmo 

clarki) [36]中也有报道; (2)在养殖环境下, 人为和

环境的选择会通过改变养殖群体中等位基因构成,

从而影响遗传结构[40]; (3)育苗过程中人工选择对

种质的干预也会改变养殖群体遗传组成。 

公安驯养群体与淤泥湖野生群体间 FST 值差

异不显著, 未见两群体间有何显著遗传分化。可

能是公安县淤泥湖渔场与淤泥湖天然水面毗邻 , 

养殖户经常在无意间把人工养殖的个体投放到天

然水域, 而野生的个体也很可能被养殖户用作繁

殖的亲鱼, 导致野生群体与驯养群体间产生混杂

和基因交流。 
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Mitochondrial DNA analysis on genetic variation of wild, domesti-
cated, and genetically selected populations of blunt snout bream 
(Megalobrama amblycephala) 

TANG Shoujie, LI Sifa, CAI Wanqi 

Key Laboratory of Aquatic Genetic Resources and Utilization, Ministry of Agriculture,Shanghai Ocean University, Shanghai 
201306, China 

Abstract: Genetic diversity and genetic differentiation of three genetic-ecological populations [“Pujiang 
No.1”selected strain F7(PJ), two domesticated populations(HX, GA) as well as four wild populations(LZ, YN, SS, 
JL)] of blunt snout bream (Megalobrama amblycephala) were analyzed by using combined nucleotide sequences 
of control region and CO I gene of mitochondrial DNA (mtDNA). The results showed that: (1) Sixty-four haplo-
types were defined in analyzed seven populations, in which no haplotype was shared among populations. (2) The 
haplotype diversity(Hd), number of variable sites, nucleotide diversity(π) and average number of nucleotide dif-
ferences(K) were 0.857–0.943, 31–40, 0.275%–0.461% and 4.043–6.800, respectively in four wild populations. 
The four corresponding parameters were 0.714–0.800, 18–21, 0.122%–0.175% and 1.800–2.586, respectively in 
two domesticated populations, which were lower than those in the four wild populations. Likewise, those parame-
ters were 0.843, 23, 0.193% and 2.843, respectively in genetically selected strain F7, which were lower than those 
in the four wild populations but higher than those in two domesticated populations. The above four genetic diver-
sity parameters showed the same trend of change among seven populations. (3) For the seven populations studied, 
average genetic distance between populations ranged from 0.000 6 to 0.003 5. The pairwise FST value between 
populations ranged from 0.010 9 to 0.133 1. For pairwise FST value between populations, P value of permutation 
test were significant(P<0.05) between GA, HX and PJ populations, but no significant P value(P>0.05) were de-
tected between four wild populations. The results indicated that distinct living environments (natural waters and 
closed fishponds) and artificial selection( strictly and orderly scientific breeding) had a strong impact on the 
population genetic structure, making difference in genetic variability and genetic differentiation between different 
types of genetic-ecological populations. 

Key words: Megalobrama amblycephala; wild population; domesticated population; genetically selected popula-
tion; genetic-ecological; mitochondrial DNA; genetic variation 
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