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摘要: 为探讨斑鳢(Channa maculata)自然分布群体的遗传结构和遗传多样性, 基于 SLAF简化基因组测序技术检测

了斑鳢 7 个群体(广东阳春、广东化州、广西南宁、广西贺州、湖南江华、福建邵武、台湾台北)的 SNP 标记, 并

进行遗传学分析。结果显示, 共检测出 2502887 个 SNP 位点, 平均测序深度为 20.19X, 平均 Q30 和 GC 含量分别

为 95.31%和 41.16%。7 个斑鳢群体多态性信息含量(PIC)为 0.2672~0.2872, 期望杂合度(He)为 0.3304~0.3580, 观测

杂合度(Ho)为 0.2145~0.3393, 群体遗传多样性处于中等水平。群体间遗传分化指数(Fst)为 0.15300~0.78658, 基因

流(Nm)为 0.24118~0.62035, 群体间表现出高度遗传分化状态 , 台北群体与其他 6 个群体间遗传分化程度极大

(Fst>0.5)。群体遗传结构分析表明, 7 个群体均单独聚类, 遗传结构单一。本研究揭示了不同地区野生斑鳢群体的遗

传背景和亲缘关系, 对斑鳢种质资源的合理利用和遗传育种工作具有重要的参考意义。在后续的育种工作中, 应特

别关注不同斑鳢群体间的亲缘关系, 以期提高斑鳢亲本质量和育种效率。 
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斑 鳢 (Channa maculata) 隶 属 于 鲈 形 目

(Perciformes)、鳢科(Channidae)、鳢属(Channa), 主

要分布于珠江水系、闽江水系及广东、广西、湖

南、海南和台湾等省区, 是我国重要的淡水经济

鱼类[1-2]。杂交鳢为乌鳢(Channa argus)和斑鳢的

杂交 F1, 具有生长速度快、抗病能力强、易摄食

人工配合饲料等优势, 深受养殖户欢迎, 已成为

中国重要的淡水鱼养殖品种之一[3-4]。同时, 斑鳢

也是新品种“杭鳢 1 号” “乌斑杂交鳢” “雄鳢 1 号”

的亲本来源。近年来, 部分生产者为节省成本采

用自繁自育的方式进行苗种生产, 从而使亲鱼之

间的亲缘关系也越来越近, 引起了种质退化、生

长速度差异大、抗逆性减弱、饵料系数增加等一

系列问题[5]。因此在斑鳢遗传育种工作中, 了解不

同群体的遗传背景和亲缘关系, 制订合理的育种

方案, 可有效提高育种效率和斑鳢亲本质量, 对

鳢的生产具有重要意义。 

遗传多样性分析是评估遗传资源状况的重要

手段[6]。单核苷酸多态性(SNP)作为第三代分子标

记技术, 已经成为遗传多样性分析和全基因组研

究的标准方法之一[7]。高磊等[8]利用 SNP 标记分

析了黄渤海沿岸的 5 个托氏琩螺 (Umbonium 

thomasi)自然群体的遗传多样性和遗传分化特征。

林璐等[9]通过筛选高质量 SNP 标记分析了海湾扇



830 中国水产科学 第 31 卷 

贝南部亚种(Argopecten irradians concentricus)的

遗传多样性。刘凯等[10]在分析鲂鲌鱼类及其杂交

子代的遗传结构研究中发现, SNP 标记可以很好

地区分三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其杂交子代, 并

可以达到遗传结构分析的目的。周志雄等[11]在 10

种东方鲀(Takifugu)中共找到了 595 个种间特异性

SNP 位点, 并发现东方鲀在野生环境下存在广泛

的自然杂交现象 , 且属内系统发育关系较为复

杂。刘东亚等[12]利用 SNP 芯片分型信息估计了低

温波动条件下凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei)

幼虾体重性状的遗传参数。特定位点扩增片段测序

技术(specific-locus amplified fragment sequencing, 

SLAF-seq)是一种新的简化基因组测序技术 , 通

过限制性内切酶将基因组 DNA 进行酶切, 筛选

特定片段进行测序, 可获得物种全基因组水平的

SNP 标记[13]。该测序技术具有成本低、效率高、可

避免大量重复序列等优势, 在畜禽[14]及农作物[15]

中的研究应用比较广泛, 近年来在水生生物中也

有所应用。金方彭等[16]利用 SLAF-seq 在澜沧裂

腹鱼(Schizothorax lantsangensis) 4 个群体中共检

测到 736515个 SNP位点, 并分析了澜沧江中上游

4 个野生群体的遗传多样性; 刘亚楠等[17]在 14 个

克氏原螯虾(Procambarus clarkii)养殖群体遗传多

样性研究中鉴定出了 741147个 SNP位点, 实现了

以较低成本对养殖群体遗传多样性的检测。 

目前, SLAF-seq 已广泛应用于高密度遗传图

谱的构建、SNP 位点的开发、群体遗传分析和 QTL

定位等研究[18-20]。上官清等[1]利用 SSR 分析了斑

鳢野生群体的遗传结构。然而, 通过 SLAF-seq 技

术可获得全基因组范围的 SNP, 能够更全面地反

映遗传变异信息。本研究利用 SLAF-seq 技术, 对

广东阳春等地 7 个野生斑鳢群体的 118 个样本进

行全基因组变异检测, 筛选多态性 SNP 标记, 并

进行群体遗传多样性分析和群体结构分析 , 探

讨不同地区斑鳢种质资源的遗传背景及亲缘关

系 , 为斑鳢种质资源的合理利用提供重要的参考

依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

2017 年 4 月至 2018 年 9 月采集来自广东、

广西、福建、湖南、台湾 5 省 7 个斑鳢自然分布

地区的 118 尾活体样本, 取部分尾鳍置于含有无

水乙醇的离心管中, 做好标记, 带回实验室后存

于−20 ℃冰箱备用。样本采集信息见表 1, 采样点

分布见图 1。 

 
表 1  斑鳢样本采集信息 

Tab. 1  Information on the collection of Channa maculata samples 

群体编号 
population code 

采样地点 
sample location 

经纬度 
longitude and latitude

所属江段(水系) 
section of river (water system) 

样本数量 
sample number

1 广东化州 HZ Huazhou Guangdong 110°33′E 21°57′N 鉴江 Jianjiang River 19 

2 广东阳春 YC Yangchun Guangdong 111°78′E 22°17′N 漠阳江 Moyangjiang River 16 

3 广西南宁 NN Nanning Guangxi 108°22′E 22°79′N 邕江(珠江) Yongjiang River (Pearl River) 19 

4 广西贺州 HEZ Hezhou Guangxi 111°55′E 24°41′N 贺江(珠江) Hejiang River (Pearl River) 7 

5 湖南江华 JH Jianghua Hunan 111°58′E 25°19′N 湘江(长江) Xiangjiang River (Yangtze River) 15 

6 福建邵武 SW Shaowu Fujian 117°49′E 27°34′N 闽江 Minjiang River 28 

7 台湾台北 TP Taipei Taiwan 121°50′E 25°13′N 基隆河 Keelung River 14 

 
1.2  DNA 提取及检测 

参照试剂盒(美国 Omega Bio-Tek 公司) NO. 

D3096-02 说明书提取基因组 DNA。经 1%琼脂糖

凝胶电泳对 DNA 进行检测, 检测合格后于−20 ℃

冰箱保存备用。 

1.3  酶切方案设计 

根据 Sun 等[13]方法构建斑鳢 SLAF-seq 文库, 

选取斑鳢(Channa maculata)基因组作为参考基因

组进行电子酶切预测 ,  斑鳢实际基因组大小为

618.82 Mb, GC 含量为 39.75% (https://www.ncbi.  
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图 1  斑鳢采样点分布示意图 

Fig. 1  Distribution of sampling sites for Channa maculata 
 

nlm.nih.gov/datasets/genome/GCA_020496755.1/)。

按照酶切片段在基因组上尽量分布均匀, 位于重

复序列酶切片段的比例低, 酶切片段数量满足实

验预期等原则确定酶切方案。 

选定最适酶切方案后, 对检测合格的各样本

基因组 DNA 分别进行酶切。对得到的酶切片段

(SLAF标签)进行 3′端加A处理、连接Dual-index[21]

测序接头、PCR 扩增、纯化、混样、切胶选取目

的片段, 文库质检合格后用 Illumina 测序平台进

行测序, 获得测序 reads。SLAF 文库的构建及测

序由北京百迈克生物科技有限公司完成。 

1.4  SLAF 标签和 SNP 标记的检测 

对斑鳢参考基因组进行电子酶切预测后, 根

据酶切方案选择原则, 确定限制性内切酶组合为

Rsa I+Hae III, 酶切片段长度在 364~414 bp 的序

列定义为 SLAF 标签。将测序获得的测序 reads

根据序列相似性进行聚类。确定 reads 的 SLAF

标签的来源 , 并利用 BWA 0.7.17[22]将得到的

reads 比对到参考基因组上, 统计不同染色体上的

SLAF 标签和多态性 SLAF 标签。SNP 的检测是

以斑鳢基因组作为参考基因组 , 利用 BWA 

0.7.17[22]将测序 reads 比对到参考基因组上, 并使

用 GATK 4.2.0.0[23]和 samtools 1.7[24]两种方法进

行变异检测, 以两种方法得到的 SNP 交集作为最

终可靠的 SNP 数据集。 

1.5  群体遗传多样性分析和遗传结构分析 

基于 SNP 数据, 利用 PLINK 2.0[25]软件计算

期望杂合度(He)、观测杂合度(Ho)、多态性信息含

量(PIC), 利用 VCFtools 0.1.16[26]软件计算遗传分

化指数(Fst)和基因流(Nm)。使用 vcf2phylip 2.0[27]

软件基于邻接法构建进化树, 将输出结果上传到

iTOL (https://itol.embl.de/)在线工具绘制系统发育

树。通过 admixture 1.3.0[28]软件, 分析斑鳢的群体

结构, 针对 7 个自然分布群体, 预先设定亚群数

目(K 值)为 1~10 进行聚类, 并对聚类结果进行交

叉验证, 根据交叉验证错误率的最小值确定最优

分群数。通过 GCTA 1.93.3[29]软件, 进行主成分分

析, 得到样品的聚类情况。 

2  结果与分析 

2.1  酶切方案与建库评估 

斑鳢基因组电子酶切预测到 101933 个 SLAF

标签, 插入片段大小为 364~414 bp, SLAF 标签在

基因组上分布基本均匀, 确定限制性内切酶切组

合为 Rsa I+Hae III。 

2.2  测序数据统计与评估 

为确保分析质量, 提高数据评估和分析的准

确性, 将测序 reads 去掉接头序列、酶切识别位

点、低质量碱基, 最终保留 126 bp 高质量碱基序

列用于后续分析。测序结果显示单个样品测序深

度为 7.61~48.64 X, 整体平均测序深度为 20.19 X, 

测序数据符合实验预期要求。118 个斑鳢样品共

获得 374.68 Mb reads 数据, 测序样本 GC 含量为

39.3%~42.2%, 平均 GC 含量为 41.16%, GC 含量

小于 40%的只有两个样品, 其余均在 40%~60%内; 

测序样本质量值 Q30 为 92.2%~96.29%, 均大于

90%, 平均 Q30 为 95.31%说明碱基错误率较低, 

测序结果较好, 质量较高(表 2)。 

2.3  SLAF 标签与 SNP 标记的检测 

根据测序结果, 在 118 个斑鳢样本中检测出

508066 个 SLAF 标签, 其中有 375486 个多态性标

签, 将测序 reads 比对到斑鳢参考基因组上, 共得

到 2502887 个 SNP。各个样品的 SNP 数目范围为

493243~1066702, 其中斑鳢样品 JH01获得的 SNP

数目最大, 为 1066702, 斑鳢样品 JH12 获得的

SNP 数目最小, 为 493243。各样品检测到的 SNP

完整度变化范围为 19.71%~42.62%, SNP 杂合率

为 0.68%~16.68%。 
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表 2  斑鳢 SLAF 标签和 SNP 信息 

Tab. 2  SLAF labels and SNP information of Channa maculata 

群体 
population 

GC 含量/% 
GC content 

测序质量值 Q30/% 
sequencing quality 

value Q30 

平均 SLAF 

标签数/个 
average number of 

lable SLAF 

平均测序深度/X
average 

sequencing 
depth 

平均 SNP 个数
average number 

of SNP 

SNP 完整度/% 
SNP integrity 

SNP 杂合率/%
SNP 

heterozygosity

化州 HZ 40.94 95.20 114846 18.14 760492 30.38 8.19 

江华 JH 41.51 95.51 97167 16.12 645296 26.11 1.49 

南宁 NN 41.46 95.32 97936 17.68 672876 26.88 1.76 

贺州 HEZ 41.10 95.40 98081 25.57 597162 23.86 1.48 

阳春 YC 41.12 95.49 103205 22.31 650074 25.97 2.31 

邵武 SW 41.06 95.15 100401 22.48 646312 25.82 2.38 

台北 TP 41.01 95.34 99398 20.54 644191 25.74 1.15 

 

2.4  群体结构分析 

基于获得的 SNP 数据, 通过 Admixture 1.3.0 

软件分析斑鳢群体的遗传结构(图 2)。亚群数目(K

值)设为 1~10, 并对聚类结果进行交叉验证, K=6

时交叉验证错误率(0.37487)最低。因此, 可将 118

个样本分为 6 个亚群, 其中江华群体与贺州群体

被分为同一亚群, 台北、邵武、阳春、化州、南

宁 5 个地区的样本各自单独分为一个亚群。 
 

 
 

图 2  7 个斑鳢群体的遗传结构分析 

Fig. 2  Genetic structure analysis of 7 Channa maculata populations 
 

2.5  系统发育分析 

由系统发育树(图 3)可以看出, 7 个地区的斑

鳢样本各自聚集到一起, 形成明显的地理群体分

支, 遗传结构较为单一。其中贺州群体与江华群

体的亲缘关系最接近 , 且聚为一个分支 , 与

admixture 分析结果基本一致。  

2.6  PCA 分析 

为进一步明确群体间的亲缘关系 , 通过

GCTA 1.93.3 软件, 对 118 个斑鳢样本进行主成分

分析, 得到样品的聚类情况(图 4)。通过 PCA 分

析, 可以看出台北群体与其他 6 个群体间表现出

明显的空间分离情况, 各群体遗传结构单一。该

结果与 admixture 和系统发育树的分析结果一致。 

 

 
 

图 3  7 个斑鳢群体的系统发育树 

Fig. 3  Phylogenetic tree of 7 Channa maculata populations 
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图 4  7 个斑鳢群体的 PCA 分析 

Fig. 4  PCA analysis of 7 Channa maculata populations 
 

2.7  群体间遗传分化分析 

7 个斑鳢群体间基因流(Nm)和群体间遗传分化指

数(Fst)计算结果如表3。群体间Nm为0.24118~0.62035, 

均小于 1, 群体间基因交流很少。群体间 Fst 为

0.15300~0.78658, 均大于 0.15; 台北与 6 个大陆群

体间遗传分化指数均大于 0.50000, 遗传分化极大。 
 

表 3  斑鳢群体间遗传分化指数和基因流 

Tab. 3  Pairwise genetic differentiation and gene flow among populations of Channa maculata 

群体 population 化州 HZ 江华 JH 南宁 NN 贺州 HEZ 阳春 YC 邵武 SW 台北 TP 

化州 HZ  0.34217 0.26753 0.17533 0.17533 0.21096 0.53044 

江华 JH 0.42218  0.47921 0.30628 0.41275 0.39310 0.78658 

南宁 NN 0.48306 0.34284  0.36620 0.31967 0.33152 0.70915 

贺州 HEZ 0.58778 0.44941 0.40571  0.30398 0.30534 0.78374 

阳春 YC 0.58778 0.37722 0.43885 0.45128  0.15300 0.64240 

邵武 SW 0.54235 0.38874 0.42991 0.45017 0.62035  0.56388 

台北 TP 0.32033 0.24118 0.26065 0.24184 0.28014 0.30717  

注: 对角线上的部分为 Fst, 对角线下的部分为 Nm. 

Note: The part above the diagonal is Fst, and the part below the diagonal is Nm. 

 

2.8  群体遗传多样性分析 

多态性信息含量和杂合度(heterozygosity, H)

等参数是衡量物种遗传多样性高低的重要标准。

为更准确地评估斑鳢群体的遗传多样性, 通过计

算 Ho、He、PIC、最小等位基因频率(MAF)、根

井正利基因多样性指数和香农-威纳指数来分析

各群体的遗传变异程度, 统计结果如表 4。7 个斑

鳢群体 Ho 为 0.2145~0.3393, He 为 0.3304~0.3580, 

PIC 为 0.2672~0.2872, MAF 为 0.2416~0.2652, 根

井正利基因多样性指数为 0.3414~0.3710, 香农-

威纳多样性指数为 0.5019~0.5360。7 个群体 Ho

均低于 He, 台北 Ho 与 He 最接近, 化州、贺州群 
 

表 4  斑鳢群体遗传多样性指数 

Tab. 4  Populations of Channa maculata genetic diversity index 

群体 
population 

最小等位基因频率 
average minor allele 

frequency 

期望杂合度 
expected 

heterozygous 

观测杂合度
observed 

heterozygous

多态性信息含量 
polymorphism 

information content

根井正利基因多样性指数 
Nei's gene diversity index 

香农-威纳指数
Shannon-Wiener 

index 

阳春 YC 0.2416 0.3304 0.2808 0.2672 0.3414 0.5019 

化州 HZ 0.2475 0.3463 0.2226 0.2801 0.3596 0.5232 

南宁 NN 0.2587 0.3458 0.2586 0.2771 0.3555 0.5192 

贺州 HEZ 0.2460 0.3451 0.2145 0.2794 0.3624 0.5219 

江华 JH 0.2652 0.3580 0.2713 0.2872 0.3710 0.5360 

邵武 SW 0.2554 0.3489 0.2951 0.2808 0.3555 0.5249 

台北 TP 0.2621 0.3507 0.3393 0.2815 0.3642 0.5267 
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体的 Ho 与 He 差异较大。群体间 PIC 值、根井正

利基因多样性指数和香农-威纳多样性指数差异

较小, 整体的遗传多样性水平都不高, 处于中度

多态性水平。 

3  讨论 

种质资源评价是遗传育种工作的基石, 解析

不同群体遗传多样性、亚群划分与亲缘关系, 对

提高育种效率至关重要[30]。现阶段斑鳢苗种场以

作坊型散户为主, 缺乏大型种业企业, 群体近交

现象难以避免, 造成了群体遗传多样性逐渐降低

等危害[31]。目前, 水生生物的群体遗传多样性分

析和群体结构分析大部分都是通过第二代分子标

记技术 SSR 和线粒体 DNA 标记进行的。SSR 数

量标记有限, 无法代表全基因组水平[32], 而线粒

体 DNA 只能反映母系的遗传信息, 无法反映父

系的遗传信息[33]。本研究采用了 SLAF-seq 技术, 

基于 SNP 标记分析了 7 个野生斑鳢群体的遗传结

构和遗传多样性, 更加全面地评估了不同群体间

的亲缘关系, 为斑鳢种质资源的合理利用提供了

科学依据。 

3.1  斑鳢群体的遗传结构 

本研究基于 SNP 位点对 118 个斑鳢样本进行

了群体遗传结构分析。系统发育树可以看出, 江

华群体与贺州群体亲缘关系最近, 且湖南江华与

广西贺州地理位置也很接近。Structure 分析结果

显示, 江华群体与贺州群体被分为同一亚群。因

此 , 可将江华群体与贺州群体视为一个单元进

行管理。其他地区斑鳢群体各自聚成一簇, 每个

地区表现出一致的遗传背景 , 没有发现基因交

流迹象。本研究中 7 个斑鳢群体, 遗传结构较为

单一, 推测是因为斑鳢具有护幼习性, 属于非洄

游性鱼类, 各个群体间地理位置相隔较远, 在没

有人为干扰或者是巨大的环境变化下, 很难出现

群体间的基因交流。在乌鳢[34]、宽额鳢(Channa 

gachua)[35]等具有相似生活习性的鳢科鱼类群体研

究中发现, 不同地区的群体形成了相对独立的遗传

群体, 地域分化明显。杨喜书等[36]对攀鲈(Anabas 

testudineus)群体进行遗传多样性分析时发现 , 澜

沧江与华南 6 水系(九龙江、韩江、珠江、鉴江、

南渡江、万泉河)群体间均表现出强烈的遗传分化

情 况 ; 同 时 在 河 川 沙 塘 鳢 (Odontobutis 

potamophila)[37]的 4 个地理群体(太湖、望江、当

涂、休宁)遗传多样性和遗传结构研究中发现, 群

体间极少有基因交流现象, 群体结构单一, 与本

研究结果相似。然而 , 在青鱼(Mylopharyngodon 

piceus)的 9 个群体的遗传变异分析中发现, 群体

间的遗传分化主要处于低度和中度分化水平 , 

有一定的基因交流迹象 , 是因为青鱼的溯河产

卵洄游性, 使得各个群体之间产生了一定的基因

交流[38]。 

群体间的遗传分化程度可以用遗传分化指数

(Fst)来表示, Fst 值越大, 群体间的遗传分化程度

就越高[39]。台北群体与其他群体间的 Fst 均大于

0.50000, 群体间有极大的遗传分化。在 PCA 分析

中, 台北群体显示出了明显的空间分离, 推测是

台湾海峡隔离阻断了台北群体与大陆群体间的基

因交流。对短棘鲾(Leiognathus equulus)和大鳞副

泥鳅(Paramisgurnus dabryanus)的研究也证实了

台湾海峡隔离对部分鱼类群体间遗传分化程度的

影响。高天翔等[40]在短棘鲾群体的遗传学研究中

发现, 台湾新竹群体与海南文昌、三亚新村群体

之间的 Fst存在显著差异, 而海南文昌群体和三亚

新村群体之间却无显著性差异; 施文瑞等[41]研究

发现, 大鳞副泥鳅台湾群体与辽宁、河南、湖北 3

个群体间的遗传分化程度极大, 且遗传距离较为

遥远。基因流(Nm)描述了遗传物质在不同群体之

间的迁移和交换情况, 群体间基因流水平的高低

反映了其遗传分化程度的大小, Nm 越大, 则认为

群体间的基因交流越频繁[42-43]。本研究中群体间

Nm 均小于 1, 群体间最大 Nm 也只有 0.62035, 各

群体间相对孤立, 没有发现基因交流迹象, 与 Fst

分析结果一致。周伟等[34]对 8 个乌鳢群体的遗传

结构分析中发现 , 除河南洛阳 (LY)与陕西渭南

(WN)、江苏射阳河(SYR)与陕西渭南(WN)、江苏

射阳河(SYR)与山东德州(DZ)群体间存在较小的

遗传差异外, 大多数群体之间表现出较大的遗传

分化, 这与本研究中斑鳢群体遗传分化程度基本

相似。 
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3.2  斑鳢群体的遗传多样性 

杂合度指的是某一基因座上的等位基因是杂

合体的频率, 通常用来评估群体的遗传多样性。

台北群体观测杂合度与期望杂合度值非常接近 , 

说明台北群体处于遗传平衡状态, 具有较高的纯

化度; 其他群体观测杂合度与期望杂合度均有一

定差异, 表明阳春、化州、南宁、贺州、江华、

邵武 6 地斑鳢群体处于遗传不平衡状态, 可能是

群体内存在不同程度的近交现象; 贺州、化州两

个群体观测杂合度均低于期望杂合度, 且有较大

差距, 估计是频繁近交导致的。在 6 个野生与选

育鲤(Cyprinus carpio)群体的遗传分析[44]和 3个大

口黑鲈(Micropterus salmoides)群体的遗传分析[45]

中均发现各个群体的 Ho 与 He 存在一定差异。 

PIC 反映了基因位点在群体中的多态性情况, 

是衡量群体遗传多样性的重要指标[46]。根井正利

基因多样性指数和香农-威纳多样性指数也可以

反映群体的遗传多样性水平, 其数值越大, 说明

基因丰富度就越高[16]。本研究中 7 个斑鳢群体 PIC

均大于 0.2500, 且各群体间差异较小, 属于中度

多态性水平。而上官清等[1]利用 SSR 对广州等 6

个自然分布斑鳢群体的遗传多样性分析中发现 , 

群体的 PIC 均大于 0.5000, 与本研究结果有所差

异。由于分子标记方法的不同, 得到的遗传多样

性参数值也会不同。微卫星通常由多个重复单元

组成, 变异性高, 因此多态性也较高, 而 SNP 是

单个核苷酸的变异, 通常只有两个等位基因, 计

算的 PIC 值相对较低。在罗慧等[47]对青海湖裸鲤

(Gymnocypris przewalskii)遗传多样性研究中也证

实了不同分子标记获得的苷酸多样性指数无法直

接比较的情况。李光华等[48]利用 SLAF-seq 技术

分析了短须裂腹鱼(Schizothorax wangchiachii)群

体的遗传多样性, PIC 为 0.2562; 金方彭等[49]利用

SLAF-seq 技术对 4 个光唇裂腹鱼(Schizothorax 

lissolabiatus Tsao)群体进行了遗传多样性分析 , 

其根井正利基因多样性指数为 0.2868~0.3248, 香

农 -威纳多样性指数为 0.4269~0.4810, PIC 为

0.2237~0.2553, 与本研究结果相似。 

4  结论 

本研究中 7 个斑鳢群体遗传多样性处于中等

水平, 遗传结构单一。各群体间无基因交流迹象, 

台北群体与其他 6 个群体间遗传分化程度极大。

化州群体和江华群体内可能存在频繁的近交现象, 

在后续的遗传育种工作中应结合不同群体的遗传

多样性分析, 采取合适的繁殖策略。本研究为实

现各地区斑鳢野生资源的保护与可持续利用提供

了重要的参考依据, 在育种工作中需特别注重种

质资源的亲缘关系, 促进斑鳢种质资源的合理利

用, 加速品种改良和种质创新。 
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Genetic structure and diversity analysis of seven wild populations of 
Channa maculata based on SNP markers 
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Abstract: Channa maculata, an economically significant freshwater fish in China, has been subject to a limited 
number of population studies. To explore the genetic diversity of naturally distributed populations of C. maculata, 
single nucleotide polymorphism (SNP) markers were developed and genetically analyzed in seven populations 
(Yangchun, Guangdong; Huazhou, Guangdong; Nanning, Guangxi; Hezhou, Guangxi; Jianghua, Hunan; Shaowu, 
Fujian; Taipei, Taiwan) using the simplified genome sequencing technology of SLAF. The findings revealed the 
detection of 2502887 SNP loci, with an average sequencing depth of 20.19×, and average Q30 and GC contents of 
95.31% and 41.16%, respectively. Population genetic structure analysis revealed individual clustering of all seven 
populations, each with a distinct genetic structure. The polymorphic information content of the seven C. maculata 
populations was 0.2672–0.2872, the expected heterozygosity (He) was 0.3304–0.3580, and the observed 
heterozygosity (Ho) was 0.2145–0.3393. The populations had a medium level of genetic diversity. The genetic 
differentiation index (Fst) was 0.15300–0.78658 and the gene flow (Nm) was 0.24118–0.62035, showing a 
medium-high genetic differentiation status among populations. Phylogenetic analysis revealed that the Hezhou 
population was most closely related to the Jianghua population. Given their close geographical proximity in 
Guangxi and Hunan, the Hezhou and Huazhou populations can be considered part of the same population unit. The 
Taibei group exhibited the smallest differences in He and Ho, indicating a high degree of genetic purity. Conversely, 
both the Hezhou and Huazhou groups displayed lower Ho than He and substantial differences. Furthermore, the 
seven populations exhibited high genetic differentiation from each other, with the Taipei group showing extreme 
differentiation, likely due to the strait’s isolation effect. This study elucidated the genetic background and 
relationships among wild C. maculata populations across various regions, and serves as a valuable reference for 
the strategic utilization of spotted snakehead germplasm resources and genetic breeding endeavors. Particular 
emphasis should be placed on introducing new lineages in future breeding efforts to enhance genetic diversity 
within C. maculata populations and facilitate the rational exploitation of C. maculata germplasm resources. 
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