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摘要: 为探讨长江流域大眼鳜(Siniperca kneri)野生群体的遗传多样性和遗传结构, 为长江大眼鳜野生群体资源的

有效管理和合理开发利用提供基础科学数据支撑, 本研究基于线粒体细胞色素 b (cytochrome b, Cyt b)基因及控制

区(D-loop)全序列, 对 4 个群体(赤水河群体-CS、南京群体-NJ、岳阳群体-YY、宜昌群体-YC)共计 79 尾个体进行

了分析。结果如下: (1)获得了长 1141 bp 的 Cyt b 基因全序列, 共检测到 26 种单倍型。单倍型多样性(haplotype diversity, 
Hd)指数为 0.685 (CS)~0.924 (YC), 核苷酸多样性(nucleotide diversity, π)指数为 0.176% (CS)~0.285% (YY)。群体内

与群体间的遗传距离均在 0.002~0.003。(2)获得了长度为 834~840 bp 的 D-loop 全序列, 在 79 尾个体中共检测到

46 种单倍型。单倍型多样性指数为 0.754 (CS)~0.990 (NJ), 核苷酸多样性指数为 0.548% (CS)~1.412% (YC)。群体

内遗传距离在 0.005 (CS)~0.014 (YC), 群体间遗传距离在 0.008~0.012, 提示 4 个野生群体均尚未达到亚种分化水

平。分子方差分析(AMOVA)显示群体内的变异是总变异的主要来源, 长江流域大眼鳜野生群体无显著遗传结构差异。 
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大眼鳜(Siniperca kneri), 隶属于鲈形目(Per-
ciformes)、鮨科(Serranidae)、鳜亚科(Sinipercinae), 
是东亚地区特有的名贵经济鱼类, 主要分布在中

国淮河以南水系。多年来, 由于酷捕滥渔、环境污

染以及水工建设等因素的影响, 包括鱼类在内的长

江水生生物资源全面衰退, 例如, 主要经济鱼类青

鱼(Cmylopharyngodon piceus)、草鱼(Ctenopharyngodon 
idellus)、鲢(Hypophthalmic wolitrix)、鳙(Aristichthys 
mobilis)四大家鱼卵苗发生量由 20 世纪 60 年代的

1200 亿粒(尾)下降到目前的不足 10 亿粒(尾), 渔
获物个体较小; 鲥(Hilsa ilisha)踪迹难以寻觅 ; 旗
舰种中华鲟(Acipenser sinensis)连续数年监测不到

自然繁殖, 白鱀豚(Lipotes vexillifer)则已功能性灭

绝。作为长江的重要经济鱼类之一, 野生大眼鳜

资源也受到人为破坏并急剧下降[1]。 
细胞色素 b (cytochrome b, Cyt b)和控制区

(D-loop 区)是线粒体上的两种重要分子标记。其

中细胞色素 b 是蛋白质编码基因, 进化速度适中; 
控制区是非编码区, 其进化速率一般是编码区的

2~5 倍; 这两种标记在鱼类遗传多样性、系统发育、

物种鉴别等领域中均有着较为广泛的应用[2-10]。 
遗传多样性是群体内不同个体遗传变异的总

和, 是种群适应和进化的基础。掌握遗传多样性

信息, 是大眼鳜资源有效管理和合理利用的必要

基础。大眼鳜是中国重要的经济鱼类, 是长江(上、

中、下游)及其附属水体(支流、湖泊)的重要鱼类

组成成分; 而且, 它是以长江其他水生动物为食

的肉食性鱼类, 位于食物链顶端, 是水生生态系

统健康的重要一环, 对于维护水域生产力和生物

生态平衡具有重要作用。因此, 长江大眼鳜群体

的资源与遗传多样性在长江鱼类资源评估与保护

中的地位极为重要。截至目前, 对大眼鳜的研究,  
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主要集中在形态、年龄、生长、生理、资源状况、

系统发育等方面[1, 11-27], 仅有少量研究涉及大眼

鳜的遗传多样性[28-32], 且研究样本主要采自珠江

流域; 而长江流域大眼鳜的遗传多样性和遗传结

构状况的资料甚为缺乏。本研究以线粒体 Cyt b
和控制区全序列为线索, 探讨长江流域大眼鳜的

遗传多样性和遗传结构, 以期为长江大眼鳜野生

群体资源的有效管理和合理开发利用提供基础科

学数据支撑。 

1  材料与方法 

1.1  研究样本 
在长江流域赤水河、宜昌段、洞庭湖岳阳站

和长江南京段现场采集野生大眼鳜样本, 共采集

并分析了 4 群体 79 尾样本(表 1 和图 1), 样本体

长 10~20 cm, 体重 40~200 g。取鱼的背部肌肉, 保
存于无水乙醇中, 带回实验室分析。 

 
表 1  大眼鳜样本信息 

Tab. 1  Samples information of Siniperca kneri 

群体 
population 

采样点 sampling site 采集时间
sampling time 

样本数/尾
sample size

赤水河
(CS) 

长江流域赤水河(Chishui 
River, Yangtze Basin)

2015-08 24 

宜昌(YC) 长江宜昌段(Yichang 
section, Yangtze River)

2015-10 19 

岳阳(YY) 洞庭湖岳阳站(Yueyang 
station, Dongting Lake)

2015-10 21 

南京(NJ) 长江南京段(Nanjing 
section, Yangtze River)

2015-09 15 

注: CS-赤水河; YC-宜昌; YY-岳阳; NJ-南京. 
Note: CS-Chishuihe; YC-Yichang; YY-Yueyang; NJ-Nanjing. 

 

 
 

图 1  大眼鳜的采样点示意图 
Fig.1 The sampling sites of Siniperca kneri 

1.2  总 DNA 提取 
采用酚氯仿法提取总 DNA。先用纯净水清洗

肌肉组织, 然后将肌肉组织剪碎, 接着用蛋白酶

K 消化过夜, 用酚氯仿抽提, 最后用 100%乙醇

沉淀[33]。抽提出的总 DNA 用琼脂糖凝胶电泳检

测, 然后稀释到合适的浓度(约 100 ng/µL), 用于

PCR 扩增。 
1.3  线粒体 Cyt b 基因和 D-loop 区的扩增、纯化

和测序 
Cyt b 基因用通用引物 L14724 和 H15915[34]

扩增。控制区序列由自行设计的引物扩增, 引物

分别为 : DYG1F, 5-CCCCTTCATTATCATTG-3; 
DYG1R, 5-GGGTATTCGGCTTTAGT-3。PCR 扩

增在 50 µL 体系中进行, 体系中包含 2×PCR Taq 
PCR MasterMix 25 µL, 10 µmol/L 的引物各 2 µL, 
20 ng/µL 的 DNA 模板 2 µL, 双蒸水 19 µL。在  
94℃条件下预变性 5 min, 然后进行 35 次循环, 
每次循环包括 94℃变性 45 s, 合适温度(Cyt b,  
53℃; D-loop, 51℃)退火 45 s, 72℃延伸 60 s; 最后

在 72℃延伸 8 min。将 PCR 扩增产物在 1.3%琼脂

糖凝胶上 160 V 下电泳 20 min, 然后用溴化乙锭

染液染色 15 min, 在 FR980 凝胶电泳成像系统中

观察、拍照保存。将有目的条带的 PCR 扩增产物

进行割胶纯化、PCR 双向测序, 测序引物和 PCR
扩增引物相同。 
1.4  实验数据处理和分析 

对测序所得的序列进行比对、拼接。序列比

对在 Clustal X 1.83[35]软件上进行; 简约信息位点

(P)、多态位点数(V)、核苷酸多样性(π)、单倍型

多样性(Hd)、Tajima’s D[36]和 Fu’s Fs
[37]检验等在

DnaSP[38]软件上进行; 序列碱基含量、基于 Kimura
双参数替换模型(K-2-P)[39]的群体间遗传距离等

用 MEGA 5.0[40]软件进行计算。采用单倍型多样

性(Hd)和核苷酸多样性(π)来评估种群或群体的遗

传变异。单倍型多样性是指种群内两个随机选择的

单倍型不相同的概率, 核苷酸多样性是指同一种

群内所有的两两序列对之间的每位点核苷酸差异

的 平 均 值 [41] 。 分 子 方 差 分 析 (AMOVA)[42] 在

Arlequin3.0 软件[43]进行, 通过计算种群内及种群

间的变异贡献率, 可确定种群的遗传分化程度。 
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2  结果与分析 

2.1  大眼鳜 Cyt b 基因和 D-loop 区序列特征 
大眼鳜 4 群体所有 79 个个体的 Cyt b 基因和

D-loop 序列均被成功扩增和测序。其中 Cyt b 长

度为 1200 bp 左右, D-loop 长度为 1400 bp 左右; 
经测序、拼接、比对和校正, 获得长 1141 bp 的

Cyt b 全序列, 以及长度介于 834~840 bp 之间的

D-loop 全序列。 
Cyt b 基因序列中, 未发现碱基缺失或插入, 

有 22 个变异位点, 占总位点数的 1.93%; 简约信

息位点 15 个。Cyt b 基因平均碱基含量(%)分别为

A-26.1、T-28.4、G-14.5、C-30.9, A+T(54.5)含量

高于 G+C(45.4)。Cyt b 基因全序列(1141 bp)共编

码 380 个 AA(氨基酸)残基, 从起始密码子 ATG 开

始，至第 1141 位的不完全终止密码子 T 为止。

D-loop 区序列中, 有碱基缺失或插入, 经比对获

得长度为 851 bp 的一致序列, 有 113 个变异位点, 
占总位点数的 13.28%; 简约信息位点 43 个。

D-loop 区平均碱基含量(%)分别为 A-34.0、T-30.4、
G-15.2、C-20.4, A+T(64.4)大于 G+C(35.6)。密码

子碱基的使用频率具有很强的反 G 偏倚特征, 这
与硬骨鱼类 mDNA 的特点相符合[44-45]。 
2.2  遗传多样性分析 
2.2.1  单倍型分布  在 4个大眼鳜群体 79尾样本

中, 共检测出 26 个 Cyt b 单倍型(表 2); 所有单倍

型序列已提交至 GenBank (登录号 KU884484~ 
KU884509)。其中 17 个单倍型为特有单倍型, 总
频率 0.6538, 分别为 Hap2、Hap5、Hap7、Hap8、
Hap11、Hap13~Hap17、Hap20~Hap26; 另外 Hap6、
Hap9、Hap18、Hap19 为 2 群体所共享; Hap1、
Hap4、Hap10、Hap12 为 3 群体所共享; Hap3 为 4
群体所共享。在 4 群体中, 岳阳群体单倍型最多

(14 个), 其次是宜昌(12 个)、南京(8 个)和赤水河

群体(7 个)。所有单倍型中, Hap1 频率最高, 出现

16 次(频率 0.2025); 宜昌群体中未出现 Hap1。 
在 4 个大眼鳜群体 79 尾样本中, 共检测出 46

个 D-loop 单倍型(表 3); 所有单倍型序列已提交

至 GenBank(登录号为 KU884511~KU884555)。其

中 7 个是共享单倍型; 其余的单倍型都是特有单 

表 2  大眼鳜 4 个群体的 Cyt b 单倍型分布 
Tab. 2  The Cyt b haplotypes distribution in  

four populations of Siniperca kneri 

单倍型
haplotype

赤水河群

体(CS)
南京群

体(NJ)
宜昌群

体(YC) 
岳阳群

体(YY) 
汇总
total

频率
frequency

1 13 2  1 16 0.2025

2 1    1 0.0253

3 4 4 4 1 13 0.1646

4 1 1  1 3 0.0378

5 1    1 0.0127

6 3  1  4 0.0506

7 1    1 0.0127

8  1   1 0.0127

9  1  1 2 0.0253

10  4 4 6 14 0.1772

11  1   1 0.0127

12  1 2 1 4 0.0506

13   1  1 0.0127

14   1  1 0.0127

15   1  1 0.0127

16   1  1 0.0127

17   1  1 0.0127

18   1 1 2 0.0253

19   1 1 2 0.0253

20   1  1 0.0127

21    3 3 0.0378

22    1 1 0.0127

23    1 1 0.0127

24    1 1 0.0127

25    1 1 0.0127

26    1 1 0.0127
 

倍型, 其中, 赤水河群体中有 Hap1、Hap3~Hap10, 
南京群体中有 Hap11~Hap16、Hap18、Hap20~ 
Hap22、Hap24, 宜昌群体中有 Hap25~Hap28、
Hap30、Hap31、Hap33、Hap35、Hap36, 岳阳群

体有 Hap37~Hap46。单倍型 Hap17、Hap23 为南

京、宜昌、岳阳 3 群体所共享, 单倍型 Hap29、
Hap32、Hap34 为宜昌和岳阳 2 群体所共享; 单倍

型 Hap2 仅存于赤水河、宜昌 2 群体中, 单倍型

Hap19 仅存于南京、宜昌 2 群体。Hap3 出现频率

最高(12 次), 该单倍型可能是长江上游的一种特

有单倍型; Hap17 出现频率次之(8 次)。 
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表 3  大眼鳜 4 个群体的 D-loop 单倍型分布 
Tab.3  The D-loop haplotype distribution in  

four populations of Siniperca kneri 

单倍型 
haplotype 

赤水河群

体(CS) 
南京群

体(NJ) 
宜昌群

体(YC) 
岳阳群

体(YY) 
汇总
total 

频率
frequency

1 1    1 0.01266
2 1  1  2 0.02532
3 12    12 0.15190
4 1    1 0.01266
5 2    2 0.02532
6 1    1 0.01266
7 1    1 0.01266
8 1    1 0.01266
9 2    2 0.02532

10 2    2 0.02532
11  1   1 0.01266
12  1   1 0.01266
13  1   1 0.01266
14  1   1 0.01266
15  1   1 0.01266
16  1   1 0.01266
17  2 2 4 8 0.10127
18  1   1 0.01266
19  1 1  2 0.02532
20  1   1 0.01266
21  1   1 0.01266
22  1   1 0.01266
23  1 1 2 4 0.05063
24  1   1 0.01266
25   1  1 0.01266
26   1  1 0.01266
27   1  1 0.01266
28   2  2 0.02532
29   1 1 2 0.02532
30   1  1 0.01266
31   1  1 0.01266
32   1 1 2 0.02532
33   1  1 0.01266
34   2 1 3 0.03797
35   1  1 0.01266
36   1  1 0.01266
37    1 1 0.01266
38    1 1 0.01266
39    1 1 0.01266
40    1 1 0.01266
41    1 1 0.01266
42    1 1 0.01266
43    1 1 0.01266
44    3 3 0.03797
45    1 1 0.01266
46    1 1 0.01266

2.2.2  遗传多样性指数  对 Cyt b 而言, 宜昌群

体单倍型多样性最高 (0.924), 赤水河群体最低

(0.685), 南京、岳阳群体的单倍型多样性分别为

0.876、0.914。各群体的核苷酸多样性介于 0.176%~ 
0.285%, 其中赤水河群体最低, 宜昌群体最高(表
4)。对 D-loop 而言, 大眼鳜 4 群体的平均单倍型

多样性为 0.963, 平均核苷酸多样性为 0.933%。南

京、宜昌、岳阳群体的单倍型多样性指数都较高且

接近, 赤水河群体单倍型多样性指数最低(0.754); 
各群体核苷酸多样性在 0.548%~1.412%, 赤水河

群体核苷酸多样性水平最低(0.548)。赤水河群体

的遗传多样性相对其他群体是最低的(表 4)。 
 

表 4  大眼鳜 4 个群体遗传多样性参数 
Tab. 4  Genetic diversity indexes of four  

Siniperca kneri populations 

Cyt b D-loop 
群体

popula-
tion 

n 单倍

型数
h 

单倍型

多样性
Hd 

核苷酸

多样性 
/%  

单倍型

数 h 

单倍型

多样性
Hd 

核苷酸

多样性
/% 

赤水河
Chishui 
River

24 7 0.685 0.176 10 0.754 0.548

南京
Nanjing

15 8 0.876 0.184 14 0.990 0.958

宜昌
Yichang

19 12 0.924 0.275 16 0.982 1.412

岳阳
Yueyang

21 14 0.914 0.285 15 0.967 0.892

总和
total

79 26 0.899 0.237 46 0.963 0.933

注: n, 样本数; h, 单倍型数; Hd, 单倍型多样性; , 核苷酸多样性. 
Note: n, number of individuals; h, number of haplotypes; Hd, haplotype 
diversity; , nucleotide diversity. 

 

2.3  遗传结构分析 
2.3.1  遗传距离  基于 Kimura 双参数模型(K-2-P)
的各大眼鳜群体的遗传距离见表 5。对 Cyt b 而言, 
各群体间或群体内的遗传距离都在 0.002~0.003
间; 对 D-loop 而言, 4 群体内的遗传距离分别为赤

水河 (0.005)、南京 (0.010)、宜昌 (0.014)、岳阳

(0.009)。赤水河群体内遗传距离最小, 宜昌遗传

距离最大。4 群体间的遗传距离在 0.008~0.012 之

间, 提示 4 个群体未达到亚种分化水平。 
2.3.2  遗传分化指数  大眼鳜群体间的遗传分化

指数(Fst)见表 6。对 Cyt b 而言, 赤水河群体与宜 
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表 5  大眼鳜群体内和群体间的遗传距离 
Tab. 5  Genetic distances between and within  

populations of Siniperca kneri 

群体
population 

赤水河 
Chishui 

南京
Nanjing 

宜昌
Yichang 

岳阳
Yueyang

赤水河 
Chishui River 

0.002|0.005 0.008 0.011 0.008 

南京 Nanjing 0.002 0.002|0.010 0.012 0.009 

宜昌 Yichang 0.003 0.002 0.003|0.014 0.012 

岳阳 Yueyang 0.002 0.002 0.003 0.003|0.009

注: 对角线下表示 Cyt b; 对角线上表示 D-loop; 对角线表示群体内. 
Note: below diagonal means Cyt b; above diagonal means D-loop; 
diagonal means within population. 

 
表 6  长江流域 4 个大眼鳜群体的遗传分化指数 Fst 

Tab. 6  Fst of 4 Siniperca kneri populations 

群体 
population 

赤水河 
Chishui 

南京
Nanjing 

宜昌
Yichang 

岳阳
Yueyang

赤水河 
Chishui River 

 0.057** 0.084*** 0.070***

南京 Nanjing 0.044  0.006 0.009 

宜昌 Yichang 0.124** 0.002  0.003 

岳阳 Yueyang 0.056 0.033 0.008  

注:*表示 P<0.05, **表示 P<0.01, ***表示 P<0.001. 对角线下表示

Cyt b; 对角线上表示 D-loop. 
Note: * means P<0.05; ** means P<0.01; *** means P<0.001. Below 
diagonal means cyt b; above diagonal means D-loop. 

 

昌、岳阳群体间的 Fst 值均在 0.05~0.15 之间; 其
中赤水河群体与宜昌群体的遗传分化程度最高  
(Fst =0.124)。对 D-loop 而言, 赤水河群体和南京、

宜昌、岳阳群体间的遗传分化指数相对较高, 均
大于 0.05 且差异极显著, 提示赤水河群体与其他

3 个群体存在一定程度的遗传分化。 
2.4  分子方差分析 

分子方差分析的结果显示, 无论是 Cyt b, 还
是 D-loop, 均显示群体内的变异贡献率达到 96%
以上, 群体间的变异贡献率 4%以下, 4 个群体总

的 Fst 值小于 0.04 (表 7), 提示各群体间的遗传分

化主要由群体内的差异引起, 无显著的群体间遗

传差异。 
2.5  大眼鳜的种群历史 

中性检验是判断种群在其历史上是否发生扩

张的一种检验方法[46], 其中, Tajima’s D 检验能反

映较长时间尺度的种群事件, 更加倾向于种群的

古老突变; 而 Fu’s Fs 检验反映的是较短时间尺度

的种群事件, 对近期事件敏感[47]。 

表 7  大眼鳜 4 个野生群体的分子方差分析 
Tab. 7  AMOVA analysis of four wild  

Siniperca kneri populations 

 
变异来源
source of 
variation

自由度
degree of 

freedom, df 

平方和
sum of 
squares 

变异贡献率
percentage 
of variation

遗传分化

指数 
fixation 
index 

群体间
among 

populations
3 6.909 3.70 

Cyt b
群体内
within 

population
75 98.585 96.30 

Fst= 
0.03701

群体间
among 

populations
3 30.304 3.93 

D-loop
群体内
within 

population
75 419.582 96.05 

Fst= 
0.03954**

注: **表示 P<0.01. 
Note: ** means P<0.01. 

 
中性检验结果如表 8 所示。一般来说, 中性

检验的数值为负以及 P 值小于 0.05, 则表示某群

体在历史上可能经历过种群扩张[36-37]。就 Cyt b
而言, 若将大眼鳜 4 个群体作为一个整体, 其 D
值为负, 但是 P 值不显著, 不具备生物统计学意

义; Fu’s Fs 的值为负且极显著, 而 Fu’s Fs 在检

验群体的种群扩张的敏感性比 Tajima’s D 的好, 
故可以推测大眼鳜种群在较近的时间内发生了种

群扩张。就 D-loop 而言, 若将 4 个大眼鳜群体作

为一个整体, 其 Tajima’s D 值为负且 P 值极显著; 
Fu’s Fs 的值为负且 P 值极显著, 故可以推测大眼

鳜种群在较近的时间内发生了种群扩张。 

 
表 8  大眼鳜 4 个群体的 Tajima’s D 和 Fu’s Fs 中性检验 

Tab. 8  Tajima’s D and Fu’s Fs values of  
4 Siniperca kneri populations 

Cyt b D-loop 群体 
population Tajima’s D Fu’s Fs Tajima’s D Fu’s Fs 

赤水河 
Chishui River

–0.54786 –0.831 –1.18655 1.00437

南京 Nanjing –0.09631 –2.909* –1.61826* –4.31495*

宜昌 Yichang –0.80123 –5.299** –1.66631* –2.57338

岳阳 Yueyang –1.14855 –7.411** –1.62214* –2.32882

总和 total –1.18645 –16.506** –2.08116** –24.41791**

注: *表示 0.01<P<0.05; **表示 P<0.01.  
Note: * means 0.01<P<0.05; ** means P<0.01. 
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3  讨论 

3.1  长江大眼鳜的遗传多样性 
长江流域大眼鳜 4 个野生群体呈现出单倍型

多样性水平较高而核苷酸多样性水平低到中等的

特点。对 Cyt b 而言 , 其平均单倍型多样性为 
0.899, 平均核苷酸多样性为 0.237%, 低于同水系

的黄颡鱼(Pelteobagrus fulvidraco, Hd=0.945, π= 
0.419%)[48]、斑鳜(Siniperca scherzeri, Hd=0.928, 
π=3.288%)[49]; 高 于 长 江 长 鳍 吻 鮈 (Rhinogobio 
ventralis, Hd=0.709)[50] 、青鱼 (Mylopharyngodon 
piceus, Hd=0.798)[51]。对 D-loop 而言, 其平均单倍

型多样性为 0.963, 平均核苷酸多样性为 0.933%, 
高于长江圆口铜鱼(Coreius guichenoti, Hd=0.902, 
π=0.42%)[52]、长江铜鱼 (Coreius heterodon, Hd= 
0.9257, π=0.418)[53]、长江水系翘嘴鲌(Culter al-
burnus, Hd=0.866, π=0.330%)[54]。长江大眼鳜的遗

传多样性特点可能与第四纪冰川有关, 冰期破坏

了大眼鳜的栖息地, 使得只有少数的大眼鳜生存

下来, 从冰期避难所扩散后, 种群数量在较短的

时期里迅速扩大, 在短期内产生很多特有单倍型, 
使得单倍型多样性增加, 但是核苷酸多样性却未

能在相同的时间内增加[55-56], 群体间较小的遗传

距离也佐证了这一点, 即瓶颈效应使得大眼鳜的

遗传多样性发展受到限制。与此同时, 近期的环

境污染、捕捞过度等因素也造成大眼鳜群体的遗

传多样性水平下降。另外, 赤水河群体的单倍型

多样性和核苷酸多样性最低, 这可能与赤水河是

长江上游的支流, 其群体较小、生境与中下游差

别较大、过度捕捞等因素有关。为保护赤水河的

渔业资源, 恢复种群的遗传多样性, 农业部发布

《关于赤水河流域全面禁渔的通告》 , 规定从

2017 年 1 月 1 日起, 赤水河流域全面禁渔 10 年。

相信这对全面恢复长江上游支流的大眼鳜的遗传

多样性起到重要的促进作用。 
3.2  大眼鳜的遗传分化和历史动态 

对 Cyt b 而言, 长江水系大眼鳜 4 群体内与 
群体间的遗传距离均在 0.002~0.003 之间; 而对

D-loop 而言 , 其群体内与群体间的遗传距离在

0.005~0.012 之间; 表明长江水系大眼鳜群体分化

不显著。Shaklee 等[57]提出, 以 0.05、0.30、0.90
作为鱼类在种群、种以及属的三级水平上的遗传

距离分界值。本研究中, Cyt b 和 D-loop 遗传距离

均低于 0.05, 提示大眼鳜 4 个群体的分化仍属于

种群水平, 未上升到亚种水平。 
群体间遗传分化程度一般由遗传分化指数

(Fst 值)来表示。Wright[58]认为, 如果遗传分化指

数大于 0.25, 则表示群体间分化程度非常高; 如
果遗传分化指数在 0.15 和 0.25 之间, 则表示群体

间有高度分化; 如果遗传分化指数在 0.05 和 0.15
之间, 则表示群体间有中等程度的分化; 如果遗

传分化指数小于 0.05, 则表示群体间未发生分

化。本研究表明, CS 群体与其他 3 个群体的 Fst

均接近或者超过 0.05, 提示 CS 群体与其他 3 个群

体间达到或者接近中等程度的分化; 而其他 3 个

群体间的 Fst 均小于 0.05, 提示它们之间没有分化

或者分化很小。赤水河群体与其余群体有一定程

度的分化, 这可能因为赤水河是长江上游的支流, 
与干流群体间的基因交流可能有些阻隔。值得注

意的是, NJ 群体与 YC 及 YY 群体的 Fst 均为负值, 
提示观察杂合子的频率比哈温平衡随机配对的频

率高, 意味着可能有杂种优势, 发生了某种程度

的自然选择事件。AMOVA 分析显示变异贡献率

主要来自种群内, 提示群体间基因交流频繁, 群
体间无显著的遗传分化。单倍型的分布(表 2 和表

3)显示特有单倍型多, 呈现出一定的地域分化特

征 , 提示长江大眼鳜可能存在一定的局部分化 , 
可能有亚群体的存在, 下一步需要通过增加采样

点进行精细化的深入分析和验证。 
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Genetic diversity of four wild Siniperca knerii populations in the 
Yangtze River 

CHENG Qiqun1, LYU Hao1, PANG Jiaohui1, ZHAO Jinliang2 

1. East China Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Key Laboratory of Oceanic and 
Polar Fisheries, Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Shanghai 200090, China;  

2. Shanghai Ocean University, Laboratory of Freshwater Fisheries Germplasm Resources, Ministry of Agriculture and 
Rural Affairs, Shanghai 201306, China 

Abstract: To investigate genetic diversity and structure of wild Siniperca knerii populations in the Yangtze River, 
a total of seventy-nine individuals from four wild populations (i.e., CS-Chishui River, NJ-Nanjing, YC-Yichang, 
and YY-Yueyang) were analyzed using the complete sequences of the mitochondrial markers Cyt b (cytochrome b) 
and D-loop (control region). The complete Cyt b sequences were 1141 bp in length, and 26 haplotypes were de-
tected. The Cyt b haplotype diversity ranged from 0.685 (CS) to 0.924 (YC) and nucleotide diversity ranged from 
0.176% (CS) to 0.285% (YY). Genetic distances within or between populations were both between 0.002 and 
0.003. The whole D-loop sequences were 834–840 bp in length and 46 haplotypes were detected. D-loop haplo-
type diversity ranged from 0.754 (CS) to 0.990 (NJ) and nucleotide diversity ranged from 0.548% (CS) to 1.412% 
(YC). Genetic distances within populations were between 0.005 (CS) and 0.014 (YC), and from 0.008 to 0.012 
among populations. The differences between these four populations of S. knerii have not risen to the subspecies 
level based on the genetic distances. Analysis of molecular variance (AMOVA) with Cyt b and D-loop sequences 
showed that most variance occurred within populations, suggesting that this is the main source of total variance. 
Key words: Yangtze River; Siniperca knerii; cytochrome b gene; D-loop; genetic diversity 
Corresponding author: ZHAO Jinliang. E-mail: jlzhao@shou.edu.cn 


