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摘要: 2015 年 5 月, 在西藏雅鲁藏布江中游的桑日、朗县段水域开展鱼类调查, 发现了 1 种疑似为拉萨裂腹鱼

(Schizothorax waltoni)和异齿裂腹鱼(Schizothorax o’connori)的自然杂交种群体。形态学研究显示, 该种的吻、口部、

下颌、须等头部上的形态特征居于拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼之间, 并明显区别于双亲, 且群体中个体的头部形态稳

定一致, 均具有典型的中间型特征, 个体间没有明显差异。基于线粒体 COI 基因条形码分析显示, 在杂交种群体共

15 个样本中, 有 4 个与拉萨裂腹鱼为同源, 其余 11 个与异齿裂腹鱼为同源, 各自间的亲缘关系很近, 即杂交种群

体中既有属于拉萨裂腹鱼遗传基因的个体, 也有属于异齿裂腹的遗传基因的个体。综合以上研究表明, 拉萨裂腹鱼

和异齿裂腹鱼在雅鲁藏布江中游的桑日等自然水域中能够自由杂交而产生后代, 且两者都可以互为父母本, 但以

异齿裂腹鱼为母本产生的杂交种在群体中占多数, 推测特殊的生态环境可能促使拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼在自然

水域中容易杂交。 
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雅鲁藏布江位于西藏地区, 是世界上海拔最

高的大河之一, 特产裂腹鱼亚科(Schizothoracinae)

鱼类, 在中游区域裂腹鱼亚科共有 4 属 6 种[1-2], 

分别为拉萨裂腹鱼(Schizothorax waltoni)、异齿裂

腹鱼(Schizothorax o’connori)、巨须裂腹鱼(Sch-
izothorax macropogon) 、 拉 萨 裸 裂 尻 鱼 (Schi-
zothorax younghusbandi)、双须叶须鱼(Ptychoba-
rbus dipogon)和尖裸鲤(Oxygymnocypris stewarti)。
2015 年 5 月调查发现, 在雅鲁藏布江中游的干流

水域除了已有记载的 6 种裂腹鱼外, 还存在另外

1 种形态特征明显区别于其他种的裂腹鱼群体 , 

但该种吻、口裂、下唇、须等头部形态特征又居

于拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼之间, 疑似为拉萨裂

腹鱼和异齿裂腹鱼的自然杂交种。此前, 在雅鲁藏

布江的支流拉萨河曾发现过类似的疑似杂交种[3-4], 

但未进行深入研究, 对于是否为拉萨裂腹鱼和异

齿裂腹鱼的自然杂交种, 还是另有分类地位尚无

定论, 而在雅鲁藏布江的干流水域中还没有发现

该物种的报道, 相关研究还存在空白。 

自然杂交是生物适应性进化的一种基本方式, 

在物种演化过程中发挥着重要的作用[5-7], 鱼类不

同属种间在自然界中发生杂交的现象比较普遍[8-14]。

自然杂交有利于新物种的形成[8-9]、丰富遗传多样

性[16]、适应环境变化[17]等, 也可能产生遗传同质

化[18]、外来基因入侵[19-20]、种群资源衰退[21]等影

响。由于青藏高原特殊的生态环境, 鱼类在种类
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特征、地理分布和起源进化上具有其独特性[1-2, 22], 

裂腹鱼类是青藏高原的优势类群, 其演化过程与

青藏高原的隆起密切相关[23], 但许多裂腹鱼类仍

处于物种分化阶段 , 鱼类分类性状仍不稳定 [2], 

特别是存在着特殊进化机制的孤立小群体和共存

于小生境的形态相似种群[24], 高原特有裂腹鱼的

形态相似种或自然杂交种的分类鉴定及进化机制

还存在复杂情况。目前, 青藏高原地区裂腹鱼在

自然界中能够杂交的情况还不多见, 而雅鲁藏布

江的拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼之间可能存在着自

然杂交现象, 这对于了解西藏高原地区鱼类的自

然杂交机制、鉴定分类地位、探讨物种演化过程, 

以及保护物种资源具有重要的研究价值。 

鱼类杂交后代的形态性状一般居于双亲之间, 

具有偏向于双亲的某些特征[8-14, 25], 并在基因上

含有双亲的遗传物质[12-14, 26-28], 判定自然杂交种

主要依据于形态学性状和遗传学特性。鱼类的线

粒体 DNA 遵从母性遗传[29], 是研究自然杂交遗

传进化方面的有效分子手段, 基于 COI 基因的

DNA 条形码技术能够为鱼类物种识别和鉴定提

供可靠的遗传学依据和支撑[30-32]。本研究拟在比

较雅鲁藏布江干流拉萨裂腹鱼、异齿裂腹鱼及其

疑似自然杂交种的主要形态学特征差异的基础上, 

利用线粒体 DNA 的 COI 基因序列进一步分析疑

似杂交种与双亲的遗传亲缘关系 , 以其从 DNA

条形码进行物种识别和鉴定, 为确定其物种地位

提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  样本采集与保存 

2015 年 5 月 , 在雅鲁藏布江干流的桑日

(291510.92N, 92°2832.29E, 海拔 3335 m)、朗

县(2903.492N, 9258.728E, 海拔 3116 m)等江

段, 主要使用电捕方式随机捕获样本(采捕工作得

到西藏自治区农牧厅的批准和支持), 获得拉萨裂

腹鱼、异齿裂腹鱼及拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼的

疑似自然杂交种样本。现场对鱼类进行分类鉴定、

拍照、统计渔获物, 对桑日段的杂交种个体进行

随机编号(共采集到 15 个样本 , 编号为 WO1~ 

WO15), 新鲜鱼体样本带回实验室进行形态学分

析。取鳍条组织, 置于无水乙醇中保存, 用于线粒

体 DNA 基因序列分析, 杂交种的分子样本数据

编号与形态学样本一一对应, 用于形态和遗传分

析的样本信息如表 1 所示。 
 

表 1  拉萨裂腹鱼、异齿裂腹鱼群体及其疑似自然杂交种形态学分析的样本信息 
Tab. 1  Sample information of morphological comparison between Schizothorax waltoni,  

Schizothorax o’connori and their natural hybrid in the Yarlung Zangbo River 

样本数量 number of individuals 
物种 

species 
采集地 

sampling site 
采样日期

sampling date 形态特征 
morphological 

线粒体 DNA 
mitochondrial DNA 

体长/cm  
body length 

体重/g  
body weight 

拉萨裂腹鱼
Schizothorax waltoni 

桑日 Sangri 2015.05 26 12(W1~W12) 27.534.02 274.4891.54

异齿裂腹鱼
Schizothorax o’connori 

桑日 Sangri 2015.05 26 12(O1~O12) 30.093.86 396.06134.79

杂交种 hybrid species  桑日 Sangri 2015.05 15 15(WO1~WO15) 28.634.96 310.56175.82

 

1.2  形态学分析  

按照雅鲁藏布江裂腹鱼属的分类学形态特征

对拉萨裂腹鱼与异齿裂腹鱼进行物种鉴定[1], 杂

交种主要依据头部形态中的头、吻、口裂、下唇、

须等特征居于拉萨裂腹鱼与异齿裂腹鱼之间并明

显区别于其它种裂腹鱼进行鉴别, 对拉萨裂腹鱼

和异齿裂腹鱼选择与疑似杂交种规格相近的个体

用于形态特征比较分析。形态测量与分析方法参

照《内陆渔业自然资源调查手册》[33] , 数据统计

分析使用 Excel 2007、SPSS19.0 等软件。 

1.3  线粒体 DNA COI 基因序列分析  

裂腹鱼总 DNA 利用 UNIQ-10 柱式 DNA 抽提

试剂盒提取, 线粒体 DNA的COI基因扩增引物为

FishF1: 5-TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC- 

3 和 FishR1: 5-TAGACTTCTGGGTGGCCAA-

AGAATCA-3 [34]。PCR 反应体系为 10×buffer 5 μL, 
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25 mmol/L 的 MgCl2 3 μL, 10 mmol/L 的 dNTPs 

1 μL, 10 mmol/L 的引物各 2 μL, Taq 酶 2.0 U, 以

及 100 ng/μL 的 DNA 模板 1 μL, 加双蒸水至

50 μL。PCR 反应条件为: 94℃预变性 3 min; 94℃

变性 45 s, 55℃退火 45 s, 72℃延伸 45 s, 共 30 个

循环; 最后 72℃延伸 8 min。扩增产物经琼脂糖凝

胶电泳后用柱式 DNA 回收试剂盒回收, PCR 产物

经纯化后, 送至生物公司进行测序, 测序用引物

为扩增引物 FishF1。 

利用 Clustal X 软件对测定的拉萨裂腹鱼、异

齿裂腹鱼及其疑似自然杂交种群体的 COI 基因序

列进行对位排列, 利用 DnaSP 4.10 软件进行单倍

型分析, 利用 Mega 5.1 软件中双参数法计算遗传

距离。选择桑日段的巨须裂腹鱼(1 个样本)进行比

对 , 使用邻接法(NJ)构建系统树 , 应用自举检验

(bootstrap test)估计系统树中节点的置信度, 设置

为 1000 次重复。 

2  结果与分析 

2.1  疑似杂交种的地理分布及群体资源 

2015 年 5 月, 在雅鲁藏布江中游干流长约 

1300 km 范围内, 自上而下设置了仲巴、萨嘎、拉

孜、谢通门、日喀则、仁布、贡嘎、桑日、加查、

朗县、米林、派镇共 12 个鱼类调查段面, 仅在朗

县、桑日江段发现拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼的疑

似杂交种。共采集具有杂交种类型的个体 16 尾, 

其中, 桑日段为 15 尾, 朗县段仅 1 尾, 在雅鲁藏

布江干流的其他江段还未发现。在桑日段水域 , 

还分布有裂腹鱼属的异齿裂腹鱼、拉萨裂腹鱼、

巨须裂腹鱼, 以及少数的拉萨裸裂尻鱼等。在总

计捕获鱼类 263 尾中, 异齿裂腹鱼为优势种, 占

63.5%; 其次为拉萨裂腹鱼, 占 24.3%; 疑似杂交

种占渔获物的 5.7%。在朗县段水域, 疑似杂交种

稀少, 仅占渔获物的 0.9%, 在此后的 2016 年和

2017 年调查时再未发现, 而桑日段还有分布。 

2.2  形态特征分析 

在体型上, 疑似杂交种与拉萨裂腹鱼、异齿

裂腹鱼相近, 略偏向于异齿裂腹鱼, 体侧有少数

的黑色斑点, 拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼的体测具

有较多的黑色斑点 (也有部分个体黑色斑点较

少)。头部的外部形态存在明显差别, 主要表现在

吻端、口部、下颌、须长等外部形态特征(图 1, 表

2)。体长相近的个体相比, 拉萨裂腹鱼的头长、吻

尖、口型为马蹄形, 下颌边缘较柔软; 下唇两叶皮 

 

 
 

图 1  雅鲁藏布江中游拉萨裂腹鱼、异齿裂腹鱼及其疑似自然杂交种 

A: 拉萨裂腹鱼; B: 拉萨裂腹鱼与异齿裂腹鱼的疑似杂交种; C: 异齿裂腹鱼. 

Fig. 1  Schizothorax waltoni, Schizothorax o’connori and their hybrid in the Yarlung Zangbo River 
A. Schizothorax waltoni; B. hybrid of Schizothorax waltoni and Schizothorax o’connori ; C. Schizothorax o’connori. 
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表 2  拉萨裂腹鱼、异齿裂腹鱼群体及其疑似杂交种主要头部形态特征比较 
Tab. 2  Morphological comparison of heads between Schizothorax waltoni, S. o’connori  

and hybrid of both in the Yarlung Zangbo River 

特征  
head features 

拉萨裂腹鱼  
Schizothorax waltoni 

异齿裂腹鱼  
Schizothorax o’connori 

杂交种  
hybrid species 

吻 snout 尖 sharp 圆钝 blunt 较尖 slightly sharp 

口型 mouth 马蹄形 horseshoe shaped 横直形 straight 弧形 curved 

下颌 jaw 
前缘角质较柔软 
slightly cuticle soft of the front edge 

前缘角质锐利  
cuticle sharp of the front edge 

前缘角质较锐利  
slightly cuticle sharp of the front edge 

下唇 lower lip 
有皮褶, 左右两叶肥大 
skin pleats, hypertrophy of left and 
right two leaves 

无皮褶 no skin pleats 
有皮褶, 左右两叶略大  
skin pleats, slightly hypertrophy of left 
and right two leaves 

唇须长  
beard length of lip 

超过眼后缘下方  
beyond underneath of the posterior 
edge of the eye 

不达眼中部下方  
no beyond underneath of the middle 
of the eye 

伸过眼中部下方, 接近眼后缘 beyond 
underneath of the middle of the eye and 
close to the posterior margin of the eye

 

褶肥大, 唇须长并远伸过眼后缘下方; 异齿裂腹

鱼头短、吻圆钝, 口型呈横直形, 下颌角质边缘锐

利, 下唇无皮褶, 唇须短不达眼中间下方; 疑似

杂交种的头略长 , 与异齿裂腹鱼相近 , 吻略尖 , 

口型为弧形, 下颌边缘较锐利, 下唇两叶皮褶略

大, 颌须略长, 伸过眼中间下方而接近眼后缘。疑

似杂交种的头部形态特征居于拉萨裂腹鱼和异齿

裂腹鱼之间, 并明显区别于拉萨裂腹鱼和异齿裂

腹鱼, 且 15 尾个体(WO1~WO15)的头部形态稳定

一致, 均具有典型的中间型特征, 个体间没有明

显差异, 即从外部形态判断, 这些个体都可列为

拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼的疑似杂交种类型。 

在主要的可比性状中, 拉萨裂腹鱼、异齿裂

腹鱼及其疑似杂交种的差异主要表现在头部特征

上, 对拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼进行群体的区间

分析, 对杂交种的比例特征进行个体的一一对应

分析(表 3)。拉萨裂腹鱼与异齿裂腹鱼存在显著差

异, 其中在头长/头厚、头长/吻长、头长/眼间距、 
 

表 3  拉萨裂腹鱼、异齿裂腹鱼群体及其疑似杂交种头部的主要可比性状比较 
Tab. 3  Measurements comparison of head between Schizothorax waltoni, Schizothorax o’connori  

and their hybrid in the Yarlung Zangbo River 

物种 
species 

头长/头高 
head length/ 
head depth 

头长/头厚 
head length/ 
head width 

头长/吻长 
head length/ 
snout length

头长/眼间距  
head length 
/interorbital 

width 

吻须长/眼径  
length of rostral 

barbel/eye 
diameter 

颌须长/眼径
length of max-
illary barbel/ 
eye diameter 

口裂宽/下颌长
mouth width/ 
mandibular 

length 

拉萨裂腹鱼 Schizothorax 
waltoni (n=26) 

1.09–1.93 1.98–2.32 2.30–2.62 3.10–5.03 0.83–1.22 1.16–1.83 0.74–1.03 

异齿裂腹鱼 Schizothorax 
o'connori (n=26) 

1.29–1.55 1.48–1.65 2.64–3.25 2.37–2.82 0.34–0.54 0.41–0.66 2.15–2.79 

杂交种 
hybrid species (n=15) 

1.36–1.70 1.60–1.99 2.61–3.48 2.71–3.59 0.62–0.98 0.87–1.20 1.18–1.63 

WO1 1.36 1.60 3.38 2.76 0.80 0.91 1.39 

WO2 1.59 1.82 2.79 3.48 0.73 1.04 1.54 

WO3 1.62 1.80 3.48 3.69 0.62 0.93 1.63 

WO4 1.48 1.94 2.87 3.40 0.63 0.94 1.35 

WO5 1.54 1.94 3.30 3.28 0.72 0.87 1.58 

WO6 1.46 1.75 2.83 2.71 0.75 0.95 1.18 

WO7 1.56 1.75 2.61 2.81 0.98 1.20 1.26 

WO8 1.54 1.72 2.79 3.05 0.96 0.96 1.30 

WO9 1.56 1.76 2.86 3.03 0.82 1.01 1.60 

WO10 1.62 1.85 2.59 3.08 0.79 1.14 1.37 

WO11 1.61 1.74 2.93 3.14 0.94 1.01 1.31 

WO12 1.61 1.83 2.85 3.06 0.83 0.94 1.63 

WO13 1.70 1.99 2.92 3.21 0.82 1.09 1.18 

WO14 1.60 1.69 2.50 2.81 0.69 1.06 1.61 

WO15 1.57 1.86 2.69 3.03 0.74 0.99 1.51 
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巨

吻须长/眼径、颌须长/眼径、口裂宽/下颌长等数

值上完全没有交叉, 而表现为拉萨裂腹鱼比异齿

裂腹鱼的吻要长, 头要窄, 眼间距离要小, 吻须

和颌须要长, 口裂要小。杂交种(WO1~WO15)在

上述性状中, 除少数个体的最大值和最小值与拉

萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼接近或略有交叉外, 大部

分居于两者之间 , 且个体之间的数值分布连续 , 

群体中没有出现极端值, 表明杂交种的外部形态

均一稳定, 处于群体内的正常分布区间。 

2.3  线粒体 DNA COI 基因条形码分析 

利用线粒体 DNA COI 基因片段序列, 对疑似

杂交种的 15 个样本与同域分布的拉萨裂腹鱼(12

个样本)、异齿裂腹鱼(12 个样本)、巨须裂腹鱼(1

个样本)等 3 种裂腹鱼类进行比对分析。经测序比

对后, 获得 4 种鱼的线粒体 DNA COI 基因部分序

列长度为 644 bp。其中, 拉萨裂腹鱼群体中未检

测到变异位点, 定义 1 个单倍型; 异齿裂腹鱼群

体中检测到 4 个变异位点 , 约占总序列长度的

0.62%, 单一变异位点 4 个, 简约信息位点 0 个, 

共定义 4 个单倍型; 疑似杂交种群体中检测到 9

个变异位点, 约占总序列长度的 1.39%, 单一变异

位点 2 个, 简约信息位点 7 个, 共定义 5 个单倍型。 

用 Mega 5.1 软件的邻接法(NJ)构建系统进化

树(图 2), 4 种裂腹鱼类形成 3 个大的分支, 分别对

应着拉萨裂腹鱼、异齿裂腹鱼和巨须裂腹鱼。疑

似杂交种群体中, 编号为 WO1、WO5、WO10 和

WO11 的个体(设为 A 群体)聚类到拉萨裂腹鱼群

体中, 并与拉萨裂腹鱼共享同一个单倍型; 剩余

个体(设为 B 群体)聚类到异齿裂腹鱼群体中, 除

WO7 和 WO8 各自独享单倍型外, 其他个体都能

与异齿裂腹鱼的个体共享单倍型。即在疑似杂交

种群体的线粒体 DNA COI 基因中, 既有可归为拉 

萨裂腹鱼的个体(4 个), 又有可归为异齿裂腹线粒

的个体(11个), 且属于异齿裂腹鱼的个体要远多

于属于拉萨裂腹鱼的个体。 

 

 
 

图 2  基于线粒体 DNA CO I 序列构建的 NJ 树 

节点处的数字为 1000 次 bootstrap 检验的置信度. 

Fig. 2  A neighbor-joining tree of the genus Schizothorax in 
resulted from mitochondrial DNA COI sequence  

Numbers at nodes are confidence degree in  
bootstrap analysis (1000 replicates). 

 
基于 COI 基因序列的 Kimura 2-parameter 遗

传距离如表 4 所示, 疑似杂交种的 A 群体与异齿

裂腹鱼的遗传距离最近, 序列分歧为 0; B 群体与 

拉萨裂腹鱼的遗传距离最近, 序列分歧为 0.000~ 

0.003, 而拉萨裂腹鱼、异齿裂腹鱼和巨须裂腹鱼 

 
表 4  基于线粒体 DNA COI 序列的 Kimura 2-parameter 遗传距离 

Tab. 4  Kimura 2-parameter distance on mitochondrial DNA COI sequences 

物种 species 1 2 3 4 

1 拉萨裂腹鱼 Schizothorax waltoni 0    

2 异齿裂腹鱼 Schizothorax o'connori 0.011–0.013 0.000–0.003   

3 杂交种 A hybrid species A 0 0.011–0.013 0  

4 杂交种 B hybrid species B 0.011–0.013 0.000–0.003 0.011–0.013 0.000–0.003 

5 巨须裂腹鱼 Schizothorax macropogon 0.014 0.008–0.011 0.014 0.008–0.011 
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3 个种间的遗传分歧为 0.008~0.014。结果表明, A

群体和 B 群体分别与拉萨裂腹鱼和异齿裂腹的遗

传分化远低于同域分布 3 种裂腹鱼类种间水平, 

各自应属于种内变异, 即在亲缘关系上, A 群体应

属于拉萨裂腹鱼, B 群体应属于异齿裂腹鱼。 

3  讨论 

3.1  拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼的自然杂交种形

态与 DNA 条形码鉴别 

鱼类杂交后代的形态性状一般居于双亲之间, 

具有偏向于双亲的某些特征[10-16, 27]。经形态学分

析, 疑似杂交种裂腹鱼类的头部形态特征处于拉

萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼的中间类型, 没有明显偏

向任何一方(图 1, 表 3), 但更似乎像是拉萨裂腹

鱼和异齿裂腹鱼的中间过渡类型, 与同域分布的

巨须裂腹鱼、拉萨裸裂尻鱼等其他鱼类也相差甚

远。疑似杂交种在渔获物中数量较多, 形成了相

对稳定的群体, 表明这些个体不应是拉萨裂腹鱼

或异齿裂腹鱼的个体特殊变异。若拉萨裂腹鱼和

异齿裂腹可以杂交, 则该种具有符合杂交后代的

形态特征, 应该具有稳定的亲本来源。 

鱼类的线粒体 DNA遵从母性遗传, 后代中具

有母本的遗传物质[29], 是判断母本来源的重要信

息。经线粒体 DNA COI 基因条形码分析, 在疑似

杂交种的群体中(15 个样本)可分别鉴定出含有拉

萨裂腹鱼(4 个样本)和异齿裂腹鱼(11 个样本)的同

缘遗传信息的个体(图 2, 表 4), 即从遗传特性上

疑似杂交种应分属于这 2 种鱼, 这暗示拉萨裂腹

鱼和异齿裂腹鱼都可以作为疑似杂交种的母本。

事实上拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼不可能通过自繁

而都产生相同的具中间形态类型的后代, 进而推

测拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼确实能够自然杂交 , 

且都可以作为母本, 而另一种可以做父本, 从而

杂交后代群体中可以出现既含有拉萨裂腹鱼母本

基因的个体, 也含有异齿裂腹鱼母本基因的个体。 

综合上述研究可以确认, 在雅鲁藏布江中游

的桑日、朗县等地发现的具有中间类型的裂腹鱼

类应为拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼的自然杂交种 , 

可分别由拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼作母本产生杂

交后代, 且杂交种个体之间的形态特征没有明显

差异而保持一致。基于线粒体 COI 基因条形码可

以对拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼进行鉴别, 但由于

两者的自然杂交可以互为母本, 杂交种群体中会

分别含有拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼的亲本基因 , 

则对于杂交种的条形码识别需要结合形态学特征, 

即可先通过形态学进行杂交种的识别 , 再利用

COI 基因条形码对照拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼进

行亲本来源鉴定。 

3.2  拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼自然杂交现象的

发生 

在鱼类中, 由于体外排卵受精、生态位重叠、

竞争有限的产卵场等原因[9], 鱼类的杂交情况一

般发生在特定的环境。拉萨裂腹鱼、异齿裂腹鱼

为雅鲁藏布江的广布种[2], 在中游干流各段均有

分布, 而拉萨裂腹鱼与异齿裂腹鱼杂交种仅在桑

日、朗县有发现, 在中游干流的其他水域尚未发

现, 支流中也仅在拉萨河可能出现过 [3], 说明该

杂交种并非广泛分布, 应该也只在特定区域存在, 

且杂交种在桑日段渔获物中所占数量较多(5.7%), 

表明这种自然杂交现象主要出现在桑日段。 

雅鲁藏布江的裂腹鱼类大多在浅滩流水处 , 

底质为砾石粗砂的环境中产卵繁殖[2]。桑日段处

于山南宽谷段和加查峡谷段之间, 其中山南河谷

段水面宽阔, 流速缓慢, 底质为沙土 [35]; 加查峡

谷段山体陡峭, 河道狭窄, 水流湍急 [36], 这些区

域的环境条件可能不适合裂腹鱼的自然产卵繁

殖。桑日段上下连接着山南宽谷和加查峡谷, 为

过度区域, 流速合适, 底质主要以砾石为主, 推

测是裂腹鱼类的主要产卵场, 但区域有限, 仅长

10 余 km。实际调查显示, 雅鲁藏布江中游下段

(桑日至派镇)裂腹鱼的自然繁殖时期为 4—5 月, 

栖息于峡谷和宽谷内的裂腹鱼类均在产卵时期汇

聚到桑日河段进行产卵, 因此, 由于产卵场重叠, 

产卵时期相近, 且产卵场的区域狭小, 推测拉萨

裂腹鱼和异齿裂腹鱼就出现了能够自然杂交的现

象。这种自然杂交在桑日段应该为普遍发生, 并

能保持一定数量的杂交后代群体, 而其他区域可

能不具备这种特殊的水域环境, 仅在朗县段发现

有杂交种 , 但数量极少 , 自然杂交应该为偶然

发生。  
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3.3  拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼自然杂交机制 

拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼能够杂交, 且杂交

种生长正常、数量较多并形成了稳定的后代群体, 

表明对环境具有较强的适应能力, 显示出裂腹鱼

类在高原特殊环境下长期演化过程中形成的一种

独特的自然现象, 杂交种的发现不仅丰富了雅鲁

藏布江鱼类物种多样性, 也提示了这可能是裂腹

鱼类适应性进化的一种方式。研究表明, 鱼类双

亲间的染色体组型越相近, 杂交亲和性越强且成

功概率也越高[37], 拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼具有

相同的染色体数和相近的核型[38], 遗传同质性较

高, 可能是两者能够在自然水域杂交的重要遗传

物质基础。拉萨裂腹鱼和异齿裂腹鱼均可以作为

母本, 而产生的杂交种的形态学特征却还能保持

一致, 也没有明显偏向某一方亲本, 且还不清楚

杂交种是否可育 , 以及对双亲的遗传影响作用 , 

相关的杂交遗传机制尚值得深入研究。 
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Morphological and COI gene barcode analyses of Schizothorax waltoni, 
S. o’connori and their natural hybrids in the Yarlung Zangbo River 

MA Bo1, LI Lei1, WANG Jilong1, GONG Junhua2, ZHANG Chi2, JI Feng1, LI Baohai2 

1. Heilongjiang River Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Harbin 150070, China; 
2. Tibet Academy of Agriculture and Animal Husbandry Sciences, Lhasa 850000, China 

Abstract: In May 2015, a fish species and fishery resources survey was carried out in the middle reaches of the 
Yarlung Zangbo River in Tibet, and one species suspected to be the natural hybrid of Schizothorax waltoni and S. 
o’connori was found in the waters of Sangri and Langxian. Morphological analyses showed that the morphological 
characteristics of the head, including snout, mouth, jaw, and beard length, were in the middle form and distinct 
from S. waltoni and S. o’connori. The head shape of the individuals in the population was stable and consistent, all 
with typical intermediate characteristics, and there was no significant difference between individuals. Barcode 
analysis based on the mitochondrial CO I gene showed that 4 of the 15 samples from the hybrid population were 
homologous with S. waltoni, the 11 others were homologous with S. o’connori, and the genetic relationship was 
close to each other. This suggested that individuals with the genotype of S. waltoni and S. o’connori were both 
present in the suspected hybrid population. In the present study, the results showed that S. waltoni and S. o’connori 
could hybridize in natural waters to produce offspring. However, the hybrids produced by S. o’connori as the ma-
ternal parent were dominant in the population, and it was considered that specific environmental factors in the 
waters of Sangri could enhance spontaneous inter-species hybridization between S waltoni and S. o’connori. 
Key words: Schizothorax waltoni; S. o’connori; natural hybrid; morphological; COI gene barcode; Yarlung 
Zangbo River 
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