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摘要: 细鳞鲑(Brachymystax lenok)是额尔齐斯河流域濒危鱼类, 本研究通过线粒体 Cyt b 基因和 D-loop 控制区序列, 

对额尔齐斯河分布的细鳞鲑进行群体遗传结构分析, 为其遗传多样性的科学保护提供理论依据。结果显示, 在 4

个群体 86 个样本的 Cyt b (1063 bp)+D-loop (1089 bp)联合序列中共检测出 13 个单倍型(Hap1-13), 单倍型多样性指

数(Hd)为 0.515, 核苷酸多样性指数(Pi)为 0.00040, 呈现出较低的群体遗传多样性水平。分子方差变异分析(AMOVA)

显示群体遗传变异主要来自群体内(99.51%), 群体间的变异仅占 0.49%, 遗传分化水平较低(Fst=0.00491, P>0.05)。

错配分布图呈现明显的单峰分布, 且中性检验 Tajima’s D (−2.022)和 Fu’s Fs 值(−9.530)均为负值(P<0.05), SSD 和

Hir 两个参数的检验性均不显著(P>0.05), 暗示额尔齐斯河细鳞鲑曾经历了种群扩张历史, 近似扩张时间和贝叶斯

天际线(BSP)表明扩张时间发生在距今 0.039 Ma。额尔齐斯河群体与黑龙江、勒拿河、叶尼塞河等其他流域的细鳞

鲑存在显著的遗传分化, 推测其历史演化过程可能与萨彦岭–阿尔泰山造山运动、第四纪冰期以及阿尔泰山古水文

等历史地质事件有关。研究表明, 额尔齐斯河的细鳞鲑群体可以作为一个进化显著单元(ESU)进行保护, 建议要有

效保护其自然产卵场及繁殖群体, 维持河流连通性, 保持群体间的基因交流不受阻隔; 在人工增殖放流时应避免

小群体繁殖, 以防遗传漂变降低遗传多样性, 并禁止跨流域引种, 以防止基因混杂。 

关键词: 细鳞鲑; Cyt b 基因; D-loop 区; 遗传多样性; 额尔齐斯河 
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细 鳞 鲑 (Brachymystax lenok) 隶 属 于 鲑 科

(Salmonidae)细鳞鲑属 (Brachymystax), 主要分布

于亚洲北部的西伯利亚地区, 从额尔齐斯-鄂毕河

向东延伸至科雷马河以及俄罗斯的滨海边疆区等

广阔区域[1-2], 在中国, 细鳞鲑主要分布于东北的

黑龙江[3]和西北的额尔齐斯河[4]等水域。细鳞鲑属

冷水性鱼类, 主要栖息于河流上游、水质清新、

水温较低的山区河流, 其洄游、摄食、繁殖等生

活史独特[5-7], 对环境变化敏感, 具有重要的生态

保护意义, 同时作为珍贵的经济物种[3-4], 具有较

高的开发利用价值。近年来, 由于人类活动干扰

和环境变化影响, 细鳞鲑的栖息地因破碎化而丧

失功能, 种群资源出现明显衰退而濒危[3-4,8], 2021

年被列入国家Ⅱ级重点野生保护动物名录[9], 因

此亟需开展保护性研究工作。 

了解细鳞鲑的群体遗传结构, 分析遗传多样性

水平, 确定进化显著单元(ESUs), 对于科学保护细

鳞鲑的遗传特性及进化潜力, 维护其种群资源至关

重要[10]。研究表明, 细鳞鲑在同一水系内及不同水

系间由于地理距离或生殖隔离等因素容易产生遗

传分化。蒙古境内的叶尼塞河、色楞格河和中国黑

龙江的细鳞鲑可划分为色楞格河、库苏古尔湖和黑
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龙江 3 个进化显著单元[10]。在中国, 嫩江上游的细

鳞鲑与黑龙江其他地理群体存在显著的遗传分化[11], 

同属的秦岭细鳞鲑(B. l. tsinlingensis)在秦岭地区 6

个地理群体的单倍型按照渭河上游和渭河中游形

成两个大的类群[12]; 秦岭南北坡的细鳞鲑群体没有

共享单倍型, 遗传结构存在明显分化[13]。这些研究

为确定保护管理单元、划定保护区、人工放流增殖以

及种质发掘和利用等方面提供了重要的遗传学依据。 

额尔齐斯河位于新疆北部的阿尔泰山南麓 , 

是我国唯一流入北冰洋的国际性河流, 细鳞鲑是

该水域重要的土著冷水性鱼类[4], 并处于世界上

细鳞鲑地理分布范围的最西缘 [1-2], 在物种进化

上具有重要的研究意义。由于水利工程、外来物

种、环境污染、过度利用等因素的影响, 额尔齐

斯河细鳞鲑的栖息地破碎化, 种群资源呈现衰退

趋势[8,14]。近年来, 关于黑龙江[11,15]、秦岭地区[12]

等水域的细鳞鲑群体遗传学研究已取得进展, 但

针对额尔齐斯河流域这一特定生态区域的细鳞鲑

群体研究却相对匮乏, 特别是通过人工繁育及增

殖放流等措施恢复其种群资源的保护工作还缺少

遗传学方面的支撑。本研究采用线粒体 DNA 分

析技术, 对额尔齐斯河细鳞鲑开展遗传多样性研

究, 旨在了解其群体的地理分布和遗传结构, 探

讨物种系统进化及种群历史动态, 为细鳞鲑的保

护管理提供遗传学理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

2020 年 10—11 月, 于额尔齐斯河支流的哈巴

河(HB)、喀纳斯河(KN)、喀拉额尔齐斯河(KL)和

喀依尔特河(KY)采集细鳞鲑样本(图 1, 表 1), 使

用定置刺网(网目内径 5~10 cm)、垂钓等方式捕获

细鳞鲑, 参照《新疆鱼类志》[16]进行形态学鉴定, 

剪取少量鳍条(胸鳍或腹鳍)组织置于无水乙醇中, 

保存在−20 ℃的冰箱中待用, 采样后将存活的细

鳞鲑放归河流中。 

 

 
 

图 1  额尔齐斯河细鳞鲑样本采集地点图 

Fig. 1  Sampling location of Brachymystax lenok in the Irtysh River 

 
表 1  额尔齐斯河细鳞鲑采样地点及样本数量 

Tab. 1  Sampling location and sample number of Brachymystax lenok in the Irtysh River 

群体 population 缩写 sample code 经度 longitude 纬度 latitude 样本数量 number of samples 

哈巴河 Haba River HB 86°46′23″N 48°43′17″E 15 

喀纳斯河 Kanasi River KN 87°1′56″N 48°47′8″E 28 

喀拉额尔齐斯河 
Kalaeerqisi River 

KL 88°40′10″N 47°58′53″E 14 

喀依尔特河 Kayierte River KY 89°44′55″N 47°38′31″E 29 
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1.2  DNA 提取、PCR 扩增与测序 

取细鳞鲑组织, 使用 Ezup 柱式基因组试剂盒

(上海生工生物工程股份有限公司)按说明书提取

DNA, 使用 1%琼脂糖凝胶电泳对 DNA 进行检测, 

并置于 4 ℃冰箱保存。Cyt b 扩增引物使用 L14321 

(5′-TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC-3′) 和

H15634 (5′-TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAAT 

CA-3′), D-loop 扩增引物采用 LRBT-25 (5′-AGAGC 

GCCGGTGTTGTAATC-3′)和 LRBT-1195 (5′-GCT 

AGCGGGACTTTCTAGGGTC-3′)。建立 PCR 反应

体系 50 μL, 包含 2× San Taq PCR Mix (上海生工生

物工程股份有限公司) 25 μL, 正反向引物各 2 μL, 

模板 DNA (50 ng/μL) 6 μL, 补充 ddH2O 至 50 μL。

使用 ABI9700 型 PCR 仪进行如下反应程序: 94 ℃

预变性 5 min; 94 ℃变性 30 s, 56 ℃退火 30 s, 

72 ℃延伸 30 s, 35 个循环, 最后 72 ℃延伸 10 min。

反应结束后, 取 PCR 产物 4 μL 经 1%凝胶电泳检

测合格后, 由上海生工生物工程股份有限公司进

行测序, 测序所用引物为扩增引物。 

1.3  数据分析 

使用 Chromas 2.6.6 软件比对序列 , MEGA 

11.0.13 软件分析碱基组成, DnaSP v6.12.03 软件

计算序列可变点位、单倍型数量、单倍型多样性

(H)、核苷酸差异数(k)、核苷酸多样性(π)、中性

检验(Tajima’s D 检验、Fu’s Fs 检验), Arlequin 3.5

软件计算各群体间遗传分化指数(Fst)、偏差平方

和(the sum of squared differences, SSD)、粗糙系数

(harpending’s raggedness indices, Hir)及其检验显

著性、用突变单位表示的种群扩张时间(τ), MEGA 

11.0.13 软件计算 Kimura-2-parameter (K-2-P)法的

成对分化距离。使用 Popart1.7 软件生成单倍型网

络图(haplotype network), DnaSP v6.12.03 观察预

期错配曲线(mismatch distribution), 进行中性检

验计算 Tajima’s D和 Fu’s Fs值; 采用 BEAST 2.7.4

软件进行 BSPs (Bayesian skyline plots)分析来推

测遗传谱系有效群体大小(effective sample size, 

ESS)的历史动态和大致时间范围, 树先验选择凝

聚贝叶斯天际线 (coalescent extended Bayesian 

skyline), 模型为 HKY+G, 选择对数正态分布的

松散分子钟。通过 Tracer 1.5 软件实现有效群体大

小历史动态图谱的可视化, 基于错配分布的 τ值, 

可采用群体扩张公式 τ=2ut 计算, 其中 t 为扩张

世代数, u 为单个世代核苷酸突变率。u 由公式

u=2μk 计算得出, 其中 μ 为每个核苷酸位点的突

变率, k 为片段长度, 最终计算获得的近似扩张

时间 T 由扩张世代数 t 乘以世代时间(细鳞鲑为 5

年)得出。 

使用额尔齐斯河细鳞鲑 D-loop 序列(598 bp), 

并引入来自叶尼塞河(GenBank No.AY230451、

AY230452) 、 勒 拿 河 (GenBank No.AY230453~ 

AY230455) 、黑龙江 (GenBank No.AY230461 、

FJ713573)等水系源头细鳞鲑的同源序列, 以哲罗

鲑(Hucho taimen)(GenBank No.AY230451)作为外

类群构建系统发育树。分别采用 MEGA 11.0.13

和 MrModeltest 2 计算最大似然分析法(ML)和贝

叶斯推理法 (BI)的核苷酸取代最佳模型 , 使用

raxmlGUI 2.0 将哲罗鲑设置为外群后, 采用获得

的最佳模型进行 1000 次迭代进行最大似然建树

(ML); 使用 MrBayes 3.2.7 建立贝叶斯树(BI), 将

哲罗鲑序列设置为外群, 运行次数为 2×107 次。采

用 figtree 将最大似然分析(ML)和贝叶斯推理(BI)

系统发育树导出。 

2  结果与分析 

2.1  基因序列及遗传多样性 

通过测序比对, 最终获得细鳞鲑的 Cyt b 基

因长度为 1063 bp 及 D-loop 序列长度为 1089 bp, 

联合后的 Cyt b+D-loop 序列长度为 2152 bp。Cyt b

序列中多态性变异位点 5 个, 共检测出 5 个单倍

型, D-loop 序列中多态位点数为 8 个, 共检测出

12 个单倍型, Cyt b+D-loop 的联合序列中多态位

点数为 15 个, 共检测出 13 个单倍型。 

细鳞鲑各群体的 D-loop 序列单倍型多样性

(Hd)为 0.446~0.505, 核苷酸差异数(k)为 0.478~0.817, 

核苷酸多样性(Pi)为 0.00044~0.00076; Cyt b 序列

单倍型多样性(Hd)为 0.000~0.371, 核苷酸差异数

(k)为 0.000~0.514, 核苷酸多样性(Pi)为 0.00000~ 

0.00048, D-loop 的多样性水平要明显高于 Cyt b。

Cyt b+D-loop 联合序列单倍型多样性 (Hd) 为

0.446~0.625, 核苷酸差异数(k)为 0.478~1.220, 核
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苷酸多样性(Pi)为 0.00022~0.00057。总体的 Hd 为

0.515, k 为 0.848, Pi 为 0.00040, 表现出单倍型多

样性较高, 而核苷酸差异数和核苷酸多样性较低

的现象(表 2)。 

 
表 2  额尔齐斯河细鳞鲑线粒体 DNA 序列的遗传多样性参数 

Tab. 2  Genetic diversity indices of Brachymystax lenok in the Irtysh River 

序列 
sequence 

群体 
population 

多态位点数 
polymorphic loci 

单倍型数
number of 
haplotypes

单倍型多样性 

指数(Hd) 
haplotype diversity 

核苷酸差异数(k) 
average number of 

nucleotide differences 

核苷酸多样 

性指数(Pi) 
nucleotide diversity

D-loop HB 2 3 0.457 0.495 0.00046 

KN 4 4 0.505 0.817 0.00076 

KL 6 4 0.473 0.505 0.00047 

KY 2 3 0.446 0.478 0.00044 

total 5 12 0.462 0.595 0.00055 

Cyt b HB 3 4 0.371 0.514 0.00048 

KN 0 0 0.000 0.000 0.00000 

KL 3 2 0.143 0.428 0.00040 

KY 0 0 0.000 0.000 0.00000 

total 4 5 0.091 0.161 0.00015 

D-loop+ 
Cyt b 

HB 5 5 0.562 1.010 0.00047 

KN 6 5 0.519 0.960 0.00045 

KL 7 5 0.625 1.220 0.00057 

KY 3 4 0.446 0.478 0.00022 

total 15 13 0.515 0.848 0.00040 

 
2.2  遗传距离及分化 

成对遗传距离(K-2-P)显示(表 3), 4 个群体间

的距离为 0.00033 (KN\KY)~0.00051 (HB\KL)之

间, 平均值为 0.00043, 各群体间遗传距离小, 亲

缘关系较近, 未表现出明显的差异。AMOVA 分

析显示 (表 4), 群体遗传变异主要来自群体内

(99.51%), 群体间的变异仅占 0.49%, 遗传分化水

平较低(Fst=0.00491, P>0.05), 各群体间并未表现

出明显的遗传分化。 

2.3  系统发育关系 

细鳞鲑 4 个群体 Cyt b+D-loop 联合序列共检

测出 13 个单倍型(Hap1-13), 单倍型网络分析显

示(图 2), 呈单一星状散射分布, 有 2 个单倍型

(Hap1 和 Hap2)为各群体所共享, 其中 Hap1 单倍

型居于网络图中心 , 并出现频率最高(数量占比

67.44%), 并在 4 个群体中广泛分布, 推测为各群

体共有的祖先单倍型。围绕 Hap1 单倍型呈散射

连接了 12 个单倍型(Hap2~13), 各单倍型之间的

步长为 1~5 步。除 Hap2 为各群体所共享外, 其他

11 个单倍型均为各群体所独有, 且出现的频率较

低(Hap6 出现 2 个, 其他均 1 个)。其中 HB 有 3

个单倍型(Hap3~5), KN 有 3 个单倍型(Hap6~8), 

KL 有 3 个单倍型(Hap9~11), KY 有 2 个单倍型

(Hap12~13)。各单倍型互为交叉连接, 4 个群体间

未发现明显的地理谱系分化。 

使用 D-loop 单倍型(HD1-12)并引入来自叶尼

塞河、勒拿河、黑龙江等水系源头的细鳞鲑的同

源序列(598 bp), 以最大似然分析(ML)和贝叶斯

推理(BI)核苷酸取代的最佳拟合模型(HKY+G) 

构建系统发育树, 两种方法获得一致的拓扑结构 
 

表 3  额尔齐斯河细鳞鲑 Cyt b+D-loop 序列的 

K-2-P 成对遗传距离 

Tab. 3  Pairwise K-2-P distance of Cyt b+D-loop  
sequences of Brachymystax lenok in the Irtysh River 

群体 population 1 2 3 4

1. 哈巴河(HB) — — — —

2. 喀纳斯河(KN) 0.00047 — — —

3. 喀拉额尔齐斯河(KL) 0.00051 0.00035 — —

4. 喀依尔特河(KY) 0.00035 0.00033 0.00039 —
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表 4  额尔齐斯河细鳞鲑群体的分子变异分析(AMOVA) 

Tab. 4  Analysis of molecular variance (AMOVA) of Brachymystax lenok in the Irtysh River 

序列 
sequence 

变异来源 
source of variation 

自由度
df 

平方和 
variance component 

变异百分比/% 
percentage of variation 

固定指数 
fixation index 

D-loop+Cyt b 群体间 among populations 3 0.00208 0.49  

群体内 within populations 82 0.42255 99.51  

总计 total 85 0.42464 100 Fst=0.00491 

 

 
 

图 2  额尔齐斯河细鳞鲑 Cyt b+D-loop 序列的 

单倍型网络图 

Fig. 2  Haplotype network of the Cyt b+D-loop sequences  
of Brachymystax lenok in the Irtysh River 

(图 3)。系统发育树显示, 额尔齐斯河细鳞鲑 4 个群

体的单倍型(HD1-12)之间相互交叉相聚, 并未表现

出明显的地理分化而聚为一支(Cyt b 也显示相同的

结果)。对比额尔齐斯河、叶尼塞河、勒拿河、黑龙

江 4 条水系细鳞鲑的聚类关系, 结果显示出明显分

化的 2 个分支, 其中, 额尔齐斯河为一个大的分支, 

黑龙江与勒拿河相聚再与叶尼塞河相聚形成另外

一个大的分支, 显示出这 3 个水系间的亲缘关系更

近(遗传距离为 0.0028~0.0033), 而额尔齐斯河与它

们的亲缘关系较远(遗传距离为 0.0085~0.01186), 

其中额尔齐斯河与叶尼塞河遗传距离为近(0.0085), 

与黑龙江最远(0.01186)。 

2.4  种群历史动态 

基于 Cyt b+D-loop 序列的细鳞鲑错配分布曲

线图显示(图 4), 除 KL 呈现为多峰分布外, HB、 

 

 
 

图 3  基于 D-loop 序列的贝叶斯和最大似然系统发育树 

节点显示了两种方法中获得的贝叶斯后验概率(左侧)和最大似然支持值(右侧). 

Fig. 3  BI and ML phylogenetic trees based on the D-loop sequences 
The nodes show the BI posterior probability (left) and ML support values (right). 



208 中国水产科学 第 32 卷 

 

KN、KY 以及总体均为单峰分布, KY 和总体的中

性检验 Tajima’s D 以及 HB 和总体的 Fu’s Fs 值均

为显著的负值(P<0.05), 错配分布检验显示, HB、

KL 和总体的 SSD 以及所有群体及总体 Hir 的参

数检验性均不显著(P>0.05), 显示了细鳞鲑总体

在历史上曾经发生过种群扩张。总体近似扩张时

间 T表明种群扩张发生在距今 0.039 Ma (表 5); 在

贝叶斯天际线图(BSP)中(图 5), 深红色实线表示

种群规模的中位数, 红色区间为 95%的后验密度

(HPD)显示, 种群扩张发生在距今 0.040 Ma。 

3  讨论 

3. 1  遗传多样性及分化 

遗传多样性能够反映物种或其群体对环境

的适应能力, 对濒危物种的保护管理具有重要意

义[17-18]。有研究认为, 当 Pi<0.005 时群体为低遗

传多样性水平[19], 额尔齐斯河细鳞鲑群体的 Cyt 

b 和 D-loop 序列的 Pi 较低(分别为 0.00015 和

0.00055), 表明线粒体基因反映其多样性水平较

低。同时, D-loop 序列的 Hd (0.462)和 Pi 也远低于 

 

表 5  额尔齐斯河细鳞鲑的 Tajima’s D、Fu’s Fs 和错配分布检验及扩张时间 

Tab. 5  Tajima’s D, Fu’s Fs, mismatch distribution parameter estimations and  
expansion time of Brachymystax lenok in the Irtysh River 

群体 
population 

中性检验 
neutrality test 

错配分布检验 
mismatch distribution parameter estimations 

Tajima’s D Fu’s Fs SSD P Hir P τ T 

HB −1.159 −1.500* 0.004072 0.72 0.063129 0.88 0.255 0.016 

KN −1.095 −0.813 0.004961 0.02 0.202675 0.77 0.376 0.023 

KL −1.645 −1.136 0.017241 0.84 0.061949 0.90 – – 

KY −0.890* −1.341 0.009359 0.00 0.18445 0.47 0.500 0.031 

总体 total −2.022* −3.139* 0.0039 0.66 0.063129 0.86 0.625 0.039 

注: *表示参数值达到显著水平(P<0.05), “−”表示无数据.  

Note: * indicates the parameter value reaches significant level at P<0.05, “−” indicates no data.  
 

 
 

图 4  额尔齐斯河细鳞鲑 Cyt b+D-loop 序列的观测和预期错配曲线分布 

a. 哈巴河. b. 喀纳斯河. c. 喀拉额尔齐斯河. d. 喀依尔特河. e. 总体. 

Fig. 4  Observed and expected mismatch distribution curves of the Cyt b +  
D-loop sequences of Brachymystax lenok in the Irtysh River 

a. HB. b. KN. c. KL. d. KY. e. Total. 
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图 5  额尔齐斯河细鳞鲑 Cyt b+D-loop 序列的 

贝叶斯天际线图(BSP) 

Fig. 5  Bayesian skyline plot (BSP) of the Cyt b+D-loop 
sequences of Brachymystax lenok in the Irtysh River 

 

黑龙江的细鳞鲑(分别为 0.7077 和 0.00187), 以及

秦岭地区的秦岭细鳞鲑(0.8221 和 0.00525)和乌苏

里江的钝吻细鳞鲑(0.9292 和 0.0039)[20]。Cyt b 基

因的 Hd (0.091)和 Pi 也明显小于秦岭细鳞鲑(Hd 为

0.257~0.515, Pi 为 0.00013~0.00521)[13]。额尔齐斯

河细鳞鲑遗传多样性水平低, 主要表现为遗传变

异小, 且共享的单倍型(Hap1 和 Hap2)频率较大, 产

生了“奠基者效应”[21], 与其他细鳞鲑相比显示出进

化潜力较低, 对环境的适应能力弱。  

冷水性鱼类在其栖息、摄食、繁殖等生活史

阶段偏好低温的冷水环境[22-23], 这影响了它们的

迁移与散布能力, 这些生态习性容易限制群体间

的基因交流 , 使不同地理区域间产生遗传分化
[24-25], 虽然细鳞鲑还展现出季节性迁徙的习性 , 

但其活动能力和迁徙范围均相对有限[7]。在蒙古

的色楞格河细鳞鲑存在 2 个分化群体, 在流域内

表现出地理距离所隔离的物种[10]; 在中国的嫩江

上游(奎勒河)与黑龙江的上游(呼玛河)水路距离

约 2100 km, 2 个地理群体存在显著的遗传分化, 

可能地理距离阻碍了群体交流[11]; 秦岭细鳞鲑在

渭河的分布格局展现出沿上游与中游大致分界的

特征, 暗示两大群体之间在基因交流方面可能遭

受的一定的限制[12]。额尔齐斯河细鳞鲑各群体间

展现出的较小遗传分化, 以及缺乏明显的地理分

化格局, 可能是额尔齐斯河源头水域相对集中且

范围不广, 上下游之间的直线距离较近, 加之各

支流河口位置紧密相邻, 为细鳞鲑的扩散和基因

交流提供了有利条件, 其中哈巴河和布尔津河河

口相距约 60 km, 喀拉额尔齐斯河和喀依尔特河

河口距离相距约 50 km, 因此细鳞鲑容易在这些

河流之间扩散并进行基因交流。 

在西伯利亚地区, 细鳞鲑主要分布于额尔齐

斯、叶尼塞河、勒拿河和黑龙江等流域, 这些水

系不仅地理位置接近 , 且其源头区域紧密相邻 , 

D-loop 序列的系统发育关系显示, 勒拿河和黑龙

江水系之间存在共享的单倍型[1], 且叶尼塞河与

勒拿河和黑龙江的亲缘关系更近, 当额尔齐斯河

被纳入分析范畴后, 额尔齐斯河细鳞鲑群体呈现

出独立的遗传谱系特征, 与其他水系的遗传分化

最大。鉴于额尔齐斯河地处细鳞鲑主要地理分布

区域的最西缘, 推测这一现状很可能是长期地理

隔离作用下的自然结果, 长期的地理屏障限制了

额尔齐斯河与其他流域的基因交流, 从而促进了其

独特的遗传分化。因此, 为了准确反映其进化历程

与遗传独特性, 应将额尔齐斯河细鳞鲑群体明确界

定为一个区别于其他水域的进化显著单元(ESU)。 

3.2  种群历史动态 

历史上的西伯利亚地区曾广泛分布着细鳞鲑, 

但其起源及其历史演化轨迹尚不明确[1-2,22]。额尔

齐斯河处于西伯利亚分布区域的最西缘, 该流域

内的细鳞鲑群体与其他地理群体之间表现出显著

的遗传分化, 这一范围内当代种群的地理分布格

局很可能与萨彦岭-阿尔泰山脉的构造活动历史

有关。在上新世末至早更新世末, 该地区出现了

明显的差异性升降运动, 山区与平原的地形差异

增大, 山体雏形基本形成; 到中更新世至全新世, 

该地区以间歇性隆升运动为主, 特别是中更新世

整个山体大幅度抬升, 形成阿尔泰山的现代地貌

轮廓[26-28]。按照 D-loop 序列核苷酸分歧速率为

1%/Ma 推算[1], 额尔齐斯河与叶尼塞河的细鳞鲑

发生分化时间约在 1.94 Ma, 这一时期阿尔泰山

正经历了自中更新世的第二次造山隆升运动, 这

场地质变化造成了水系格局的变化、主河道的迁

移, 这些古地质和古水文事件很有可能影响了该

地区细鳞鲑的栖息环境。同时阿尔泰山进入冰冻

圈, 山脉隆起和冰期的双重作用使细鳞鲑逐渐脱

离于西伯利亚的其他水系而进入阿勒泰山区。而
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在晚更新世或更新世后, 随着气候波动期间冰川

前进、后退和融化, 现在相互隔离的勒拿河、黑

龙江、叶尼塞河之间产生了大规模古水文交融 , 

这一时期细鳞鲑在这几大水系间发生了群体扩散

和基因交流 [1,22], 而地处最西缘的额尔齐斯河

与其他水系长期处于地理隔离状态 , 并未发生

交融。 

额尔齐斯河细鳞鲑各单倍型分化时间由

1.48 Ma 持续到 0.24 Ma, 这一时期阿尔泰山受到

布尔津冰期、倒数第二次冰期、末次冰期和新冰期

等冰川作用的影响, 大量动植物在阿尔泰山范围的

冰川作用下, 被迫进入了河谷中的冰川避难所[29-32], 

细鳞鲑也可能在这一时期存留在避难所, 并造成

了单倍型的分化。当单倍型多样性高(Hd>0.5), 核

苷酸多样性低(Pi<0.005), 这表明该群体在经历缩

减后重新扩张[18], 额尔齐斯河的细鳞鲑群体呈高

单倍型多样性、低核苷酸多样性, 以及 Tajima’s D

检验、Fu’s Fs 检验和中性检验结果表明, 细鳞鲑

曾经历过种群扩张。种群扩张时间显示额尔齐斯

河细鳞种群扩张过程从 0.039 Ma 开始, 此时为第

四纪晚期的间冰期, 推测这个过程可能与冰期之

后的间冰期有关。依据萨彦岭-阿尔泰山脉范围生

物地理学与古水文学史推测[33-36], 在第四纪晚期

的间冰期气候变迁中, 中亚地区气温回升, 水流

量增加和冰川融化造成山间盆地的冰碛湖溃坝或

溢出, 产生了多次巨型洪水, 其中包括阿尔泰特

大洪水事件[37]。阿尔泰山河谷中反复爆发的洪水, 

为 这 一 区 域 的 短 颌 山 雅 罗 鱼 (Oreoleuciscus 

potanini)、蒙古茴鱼(Thymallus brevirostris)、马尔

卡科尔茴鱼(T. brevicephalus)等各类水生生物的

种群扩散提供了有利条件[38]。而基于线粒体 DNA

基因序列研究也显示, 与细鳞鲑同域分布在额尔齐

斯河的马尔卡科尔茴鱼也经历了种群扩张历史[39], 

因此, 细鳞鲑可能在反复的洪水过程中实现了种

群扩张, 形成了今天在额尔齐斯河上游区域的地

理分布格局。 

本研究表明, 额尔齐斯河细鳞鲑在近期可能

经历瓶颈后从一个有效种群数量较小的群体快速

扩张, 但由于这一过程发生的历史时间跨度较短

(0.039 Ma), 还未积累足够的碱基变异, 表现出遗

传多样性水平还较低[40], 但随着种群规模的扩大, 

仍促使了单倍型多样性的增加。  

3.3  遗传多样性保护 

额尔齐斯河分布着众多的珍稀冷水性土著鱼

类, 但由于受到气候、水利工程、环境污染、过

度利用等人类活动和环境变化的影响, 包括小体鲟

(Acipenser ruthenus)、北鲑(Stenodus leucichthys)、

哲罗鲑、细鳞鲑、马尔卡科尔茴鱼、江鳕(Lota lota)

等在内的冷水性鱼类正面临着栖息地遭受严重破

坏、分布范围急剧缩减的严峻挑战, 其种群资源

面临威胁[8,14]。本研究显示, 额尔齐斯河细鳞鲑群

体遗传多样性较低, 并有丰富的稀有单倍型, 因

此应当加强对遗传多样性的保护。在哈巴河、布

尔津河、喀拉额尔齐斯河和喀依尔特河等分布区

建立自然保护区, 以有效保护产卵场及繁殖群体, 

维持遗传多样性水平, 特别是各群体中稀少而特

有的单倍型。在水利工程建设规划中, 应优先考

虑设计并建设过鱼通道, 保持河流的连通性, 保

障群体间的基因交流不受阻隔[41-42]。在自然水域

开展人工增殖放流时要避免小群体繁殖, 以防止

遗传漂变导致的遗传多样性丧失[43-44]。同时, 鉴

于额尔齐斯河的遗传谱系明显区别于黑龙江等其

他水域, 应严禁跨流域的引种增殖放流, 避免造

成基因混杂[45-46]。 
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Population genetic diversity and historical dynamics of Brachymystax 
lenok in the Irtysh River, China 

PENG Wenjie1, 2, MA Bo1 

1. Heilongjiang River Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences; National Fishery Resources 
and Environment Fuyuan Observation Experimental Station; Heilongjiang River Basin Fishery Resources and 
Environment Scientific Observation Experimental Station, Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Harbin 150070, 
China; 

2. College of Fisheries and Life Science, Dalian Oceans University, Dalian 116023, China 

Abstract: Brachymystax lenok (fine-scaled lenok) is a rare and endangered fish species found in the Irtysh River 
basin. In this study, we utilized mitochondrial Cyt b gene and D-loop (control region) sequences to analyze the 
population genetic structure of B. lenok in the Irtysh River, providing a theoretical basis for preserving its genetic 
diversity. Results indicated that 13 haplotypes (Hap1-13) were detected in the combined sequences of Cyt b (1063 
bp)+D-loop (1089 bp) across 86 samples from 4 populations. Among these, Hap1 was centrally located in the 
haplotype network and widely distributed across populations, suggesting it is the ancestral haplotype. The 
haplotype diversity index (Hd) was 0.515, and the nucleotide diversity index (Pi) was 0.00040, indicating a low 
level of population genetic diversity. Analysis of molecular variance (AMOVA) revealed that the genetic variation 
was primarily within populations (99.51%), with variation among populations accounting for only 0.49%, 
indicating a low level of genetic differentiation (Fst=0.00491, P>0.05) and no significant genetic differentiation 
among populations. The mismatch distribution curve showed a unimodal distribution, and the neutral test of 
Tajima’s D (−2.022) and Fu’s Fs (−9.530) were negative (P<0.05), and the test of SSD and Hir were not significant 
(P>0.05), suggesting that the B. lenok population in the Irtysh River underwent a historical expansion. Bayesian 
skyline plot (BSP) analysis indicated that the expansion occurred approximately 0.039 million years ago (Ma) and 
that the Irtysh River populations exhibited significant genetic differentiation from populations in other basins, 
such as the Heilongjiang (Amur River), Lena River, and Yenisei River, suggesting that the evolutionary history of 
these populations may be related to historical geological events such as the Sayan-Altaic orogeny, the Quaternary 
glaciation, and ancient hydrological changes in the Altai Mountains. We concluded that the B. lenok population in 
the Irtysh River basin can be identified as a distinct evolutionarily significant unit (ESU). It is recommended to 
effectively protect its natural spawning grounds and breeding populations, restore river connectivity to maintain 
gene flow between populations, avoid small population breeding during artificial propagation to prevent genetic 
drift and a reduction in genetic diversity, and prohibit the introduction of non-native stocks from other basins to 
prevent genetic pollution. 

Key words: Brachymystax lenok; Cyt b gene; D-loop region; genetic diversity; the Irtysh River 
Corresponding author: MA Bo. E-mail: hsymabo@163.com  
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