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摘要: 分析长江下游原良种场鳙(Aristichthys nobilis)亲本和后备亲本的遗传多样性和遗传结构, 评估鳙育种群体的

种质资源现状, 可为鳙的种质资源管理和活体资源库建设提供科学的参考依据。本研究利用已发表的 10 对 SSR 荧

光引物结合毛细管电泳技术, 对 7 个亲本群体和 1 个后备亲本群体共 638 份 DNA 进行基因分型。主要应用 
GenAlEx 6.501、Cervus 3.0 和 Structure 2.3.4 等软件进行遗传多样性参数计算和群体遗传结构分析。结果表明, 8
个群体总体遗传多样性水平较高, 但存在一定程度的近亲繁殖风险。其平均等位基因数(Na)为 14.83±1.45, 观测杂

合度 (Ho)和期望杂合度 (He)分别为 0.76±0.05、0.82±0.02, Shannon’s 信息指数 (I)为 2.08±0.09, 近交系数 (F)为
0.08±0.05。各亲本群体之间遗传多样性水平存在差异, 后备亲本遗传多样性水平最高。鳙的贝叶斯群体遗传结构

分析图(Structure)与主坐标分析(PCoA)结果具有一致性, 将所有样本划分为两个类群, 大部分亲本群体之间并无

明显的遗传分化, 而后备亲本和亲本之间则表现明显的遗传分化。分子方差分析(AMOVA)显示, 11%的遗传变异来

自群体间, 群体间的遗传分化处于中等水平, 而 89%的遗传变异来自群体内。本研究探究了鳙亲本和后备亲本的遗

传差异性, 对野生原种引进和保护提供了建议, 以期为构建健康负责的增殖放流种苗繁育体系提供理论支持和数

据参考。 
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鳙(Aristichthys nobilis)又称花鲢 , 隶属于鲤

形目、鲤科[1], 是中国重要的水产养殖种类。由于

其在增殖放流和生物控藻上的应用价值, 备受水

产科学研究者的关注[2-4]。近年来, 随着中国水生

生物增殖放流的快速发展和放流规模的不断扩大, 
增殖放流已经成为一项非常复杂的渔业生态系统

工程[5]。增殖放流的实施是以维护生态系统平衡

为前提, 在恢复目标物种种群丰度的同时, 以不

干扰其原始遗传特征为基本原则。水产种苗是渔

业增养殖和培育生态修复物种的源头, 其质量直

接或间接影响水产品质量和野生资源补偿的生态

效益。完善的苗种供应体系对保障增殖放流持续

健康发展具有重要意义。为普及和推广繁殖亲鱼

原种化 , 目前江苏省国家级原种场“邗江区长江

系家鱼原种场”集合渔业局《草鱼、青鱼、鲢、鳙

原种生产技术操作规程》各项要求, 以四大家鱼

原种生产技术路线为标准精心组织生产[6]。从长

江安徽省枞阳江段引进家鱼仔苗, 培育成原种亲

本供应给种苗繁育场或养殖场。经调查, 原种场

从 1 龄鱼种放入东夹江培育到 4 龄后备亲本的人
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工选择率为 40.8%, 原种生产过程中的总人工选

择率为 1.8% (数据来源于邗江长江系家鱼原种场

生产技术操作规程)。因此, 原种场后备亲本以及

各养殖场亲本是否还具备长江原种的遗传多样性

及原始遗传背景亟待进一步探究。 
遗传多样性是保护生物学重要的研究领域 , 

也是种质鉴定的核心内容。分析物种种内遗传变

异及其群体结构在探讨种质保护和进化潜力等方

面具有重要的作用[7-8]。因此, 对物种遗传多样性

的研究是国内外学者评估其种质资源状况的主要

途径。高度遗传的表型性状是最早研究遗传多样

性的标记类型, 后经次生代谢产物标记、蛋白质

和同工酶标记、细胞学标记进而进入 DNA 分子

标记时代。已有学者运用 RAPD[9-10]、AFLP[11]、

RFLP[12]、SSR[13-14]和 SNP[15]等检测技术对鳙养殖

群体或野生群体的遗传多样性进行了分析。这些

技术与微卫星相比或有对 DNA 质量要求严格、多

态性检验不全面、实验结果重复性差、分析步骤

繁琐和成本高等缺点。而微卫星标记技术因具有高

度多态性、共显性、通用性和分析操作自动化等

优势迅速成为遗传多样性评估的有效技术手段。 
本研究拟利用微卫星标记结合毛细管电泳测

序技术对 7 个良种场亲本和 1 个原种场后备亲本

的种质资源现状开展监测和调查, 通过详细分析

和比较其遗传多样性和遗传结构, 客观反映群体

内亲缘关系和原种遗传资源保存与延续情况。结

合原良种场鳙亲本生产实况, 揭示原种引进和亲

本繁育所面临的问题并提出建议。初步探索增殖

放流育种群体种质资源监控实施方案, 为鳙种苗

源头质量保障和放流活动的可持续实施提供科学

依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 
2017―2019 年, 在鳙繁殖高峰期或冬季并塘

期, 随机采集江苏省 7 个原良种场亲本 469 尾; 
2019 年 1 月, 在邗江区长江系家鱼原种场冬季夹

江后备亲本捕捞之际, 随机采集 169 尾 4 龄后备

亲本。总样本量为 638 尾, 具体样品分布信息见

表 1。 
 

表 1  鳙亲本和后备亲本采样信息 
Tab. 1  Information of Aristichthys nobilis parents and candidate parents 

样本 
species 

原良种场 
hatchery 

时间 
time 

数量 
number

代码
code

扬州市邗江区长江系家鱼原种场 
Hanjiang Changjiang River Chinese Carps Original Breeding Farm in Yangzhou 

2017-07-12 
2017-12-21 

169 HJ 

曲霞国平良种场 Quxia Guoping Hatchery 2018-05-13 50 QX 

泰兴市水产良种场 Taixing Hatchery 2018-05-08 50 TX 

如皋市良种场 Rugao Hatchery 2018-05-21 50 RG 

常州市技丰水产良种繁育场 Changzhou Jifeng Hatchery 2018-06-05 50 CZ 

皇塘镇水产良种场 Huangtang Hatchery 2018-12-17 50 HT 

亲本 
parents 

句容湖生态渔业养殖繁育中心 Jurong Lake Hatchery 2018-05-23 50 JR 

后备亲本 
candidate parents 

扬州市邗江区长江系家鱼原种场 
Hanjiang Changjiang River Chinese Carps Original Breeding Farm in Yangzhou 

2019-01-12 169 HB 

注: CZ: 常州亲本; HB: 邗江后备亲本; HJ: 邗江亲本; HT: 皇塘亲本; JR: 句容亲本; QX: 曲霞亲本; RG: 如皋亲本; TX: 泰兴亲本. 
Note: CZ: parent population of Changzhou; HB: candidate parent population of Hanjiang; HJ: parent population of Hanjiang; HT: parent 
population of Huangtang; JR: parent population of Jurong; QX: parent population of Quxia; RG: parent population of Rugao; TX: parent 
population of Taixing. 

 
1.2  总 DNA 的提取 

在鱼体出水后迅速对其进行非致命法采集鳍

条 , 在每尾实验鱼尾鳍剪取大小约为 0.5 cm×  
0.5 cm 的鳍条, 无水乙醇浸泡保存。采用试剂盒法

[TIANamp Marine Animals DNA Kit, 天根生化科

技(北京)有限公司]提取鳙基因组 DNA, 1%的琼

脂糖凝胶电泳(Nared 染色)检验提取效果并于微量

分光光度计检测其纯度后, 将浓度调至 50 ng/μL, 
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−20℃保存备用。 
1.3  PCR 扩增 

选用 10 对多态性丰富、扩增效果好的微卫星

荧光标记[16], 引物由江苏天霖科技无锡有限公司

合成, 对所有鳙样本 DNA 进行 PCR 扩增。PCR
扩增反应体系为 10 μL 混合反应体系: Premix Taq 
(TaKaRa TaqTM Version 2.0 plus dye) 5 μL、上下游

引物各 0.1 μL、基因组 DNA 模板(50 ng/μL) 1 μL
和 ddH2O 3.8 μL。扩增程序为: 94℃预变性 2 min; 
94℃变性 20 s, 退火温度(50~56℃)退火 30 s, 72℃
延伸 30 s, 30 个循环; 72℃延伸 5 min, 10℃保存。

扩增产物经 2.0%琼脂糖凝胶电泳检验后, 通过全

自动凝胶成像分析系统(Syngene)观察目的条带成

像效果。利用基于毛细管电泳技术的自动测序仪

ABI Prism3 730 xl(Rox-500 standard)对扩增产物

进行检测, 在 GeneMapper v.4.1 软件中读取每个

位点的片段大小。 
1.4  数据处理和分析 

将检测到的微卫星分型信息录入到 Excel 中, 
转化为文本格式。利用 Cervus3.0.7[17]谱系分析软

件分析 10 个微卫星位点等位基因数量(Na)、观测

杂合度(Ho)、期望杂合度(He)、多态信息含量(PIC)
和无效等位基因频率(Fna)。利用 GenAlEx 6.501[18]

计算各群体的等位基因数(Na)、有效等位基因数

(Ne)、期望杂合度(He)、观测杂合度(Ho)、Shannon’s
多样性指数(I)、群体内部近交系数(F)、特有等位

基因数(Np)和 Nei’s 遗传距离(D)。同时计算各位

点近交系数(FIS)和遗传分化系数(FST)以了解群体

遗传分化程度。利用 Arlequin v3. 1 软件检测各群

体是否符合哈迪–温伯格平衡(HWE)平衡。 
为对群体遗传结构进行分析, 利用 Structure 

3.2.4[19]软件的贝叶斯 (Bayesian)聚类法 , 将类群

数 K 设置为 1~9, 将 MCMC (Markov Chain  
Monie Carfo)开始时的不作数迭代(length of burn- 
in period)设为 50000 次, 每个 K 重复运行 5 次。

选取 ΔK 最大值对应的 K 作为最佳 K 值, 结果由

Structure Harvester[20](http://taylor0.biology.ucla. 
edu.tructharvest/)在线计算, 并通过 Clumpp[21]软件

重复抽样分析, 由 Graph PadPrism[22]软件绘制群体

遗传结构图。同时在 GenalEx 6.501 中, 以 Nei’s
遗传距离(D)为参数进行主坐标分析(PCoA)验证。

对样本遗传变异进行分子方差分析(AMOVA), 得
到群体间和群体内的遗传差异性。 

2  结果与分析 

2.1  SSR 位点多态性 
10 对微卫星引物在 638 个实验样本中, 共检

测到 368 个等位基因, 平均每个位点有 36.8 个等

位基因(Na)。除 Hysd1422-1 位点外, 其他位点无

效等位基因频率(Fna)为正值, 但其频率均小于 0.2 
(表 2)。各位点期望杂合度(He)范围为 0.801~0.934, 
平均值为 0.889, 观测杂合度(Ho)范围为 0.574~  

 
表 2  基于 10 个微卫星标记的鳙遗传多样性水平 

Tab. 2  Aristichthys nobilis genetic diversity level based on 10 SSR markers 

位点 
locus 

等位基因数 
Na 

期望杂合度 
He 

观察杂合度
Ho 

Shannon’s 
多样性指数 I

多态信息

含量 PIC
群体内 

近交系数 FIS 
遗传分化 
系数 FST 

无效等位 
基因频率 Fna

Arsd56 54 0.921 0.870 2.355 0.916 –0.006 0.037 0.0257 

Arsd291 45 0.932 0.798 2.269 0.927 0.040 0.067 0.0789 

Arsd77 35 0.883 0.755 1.860 0.873 0.088 0.051 0.0647 

Hysd943-1 47 0.849 0.613 1.990 0.840 0.241 0.062 0.1718 

Asd86 40 0.934 0.743 2.257 0.930 0.137 0.048 0.1148 

Hysd9-2 36 0.918 0.782 2.315 0.911 0.105 0.037 0.0768 

Hym435 31 0.903 0.851 2.015 0.895 −0.026 0.056 0.0220 

Hysd1422-1 29 0.872 0.889 1.941 0.860 −0.184 0.055 −0.0230 

Hysd835-1 29 0.878 0.739 1.946 0.866 0.080 0.052 0.0860 

HysdE1320-1 22 0.801 0.574 1.891 0.784 0.304 0.032 0.1857 

平均值 mean 36.8 0.889 0.761 2.084 0.880 0.078 0.050 0.0803 
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0.889, 平均值为 0.761。各位点多态信息含量(PIC)
范围在 0.784~0.930 之间, 平均值为 0.880。初步

揭示实验所用的 10 对引物在后续遗传多样性分

析中的结果具有可行性。Shannon’s 信息指数(I)
变异范围为 1.860~2.355。10 个微卫星位点的 F
统计量显示, 群体内平均近交系数(FIS)为 0.078, 
平均遗传分化系数为(FST)为 0.050, 说明整个分

析样本展现中度的遗传分化。 
2.2  遗传多样性分析 

遗传多样性分析结果表明(表 3), 所测试鳙群

体遗传多样性处于不同水平。各群体等位基因范

围为 7.30~23.30, 平均值为 14.83。有效等位基因

范围为 4.42~9.16, 平均值为 6.42。Shannon’s 信息

指数(I)平均值为 2.08。观测杂合度(Ho)和期望杂

合度(He)的平均值分别为 0.76 和 0.82。其中后备

亲本群体遗传多样性最高, QX 亲本群体遗传多样

性最低, 且除此群体之外其余群体均存在不同数

量的特有等位基因(Np), 数量范围在 1~32, 其中后

备亲本群体 HB 的特有等位基因最多, 遗传多样

性也最高。除 QX 群体之外其他群体内近交系数

F 均大于零, 范围在 0.03~0.15 之间, 平均值为

0.08。Hardy-Weinberg 平衡检测(HWE)结果显示, 
QX、JR 群体极显著偏离 HWE, CZ、HJ 和 RG 群

体显著偏离 HWE, 其他群体不偏离 HWE。 
 

表 3  8 个鳙群体的遗传多样性水平 
Tab. 3  Genetic diversity of 8 Aristichthys nobilis populations 

n=8; x ±SE 

群体 
population 

等位基因数 
Na 

有效等位基因数 
Ne 

观察杂合度
Ho 

期望杂合度
He 

Shannon’s
多样性指数 I

群体内 
近交系数 F 

特有等位 
基因数 Np 

哈迪–温伯格

平衡 HWE 

CZ 13.90±1.170 6.50±0.39 0.77±0.04 0.84±0.01 2.13±0.07 0.09±0.05 1 * 

HJ 18.10±2.03 6.69±0.87 0.77±0.05 0.82±0.03 2.12±0.12 0.07±0.06 14 * 

HT 17.40±1.68 7.60±0.65 0.73±0.04 0.86±0.01 2.34±0.09 0.15±0.05 17 ns 

JR 12.90±1.45 6.03±0.45 0.78±0.04 0.83±0.01 2.04±0.08 0.05±0.06 1 ** 

QX 7.30±0.60 4.42±0.31 0.77±0.06 0.76±0.02 1.62±0.07 −0.01±0.08 0 ** 

RG 12.80±0.95 5.79±0.46 0.75±0.05 0.81±0.02 2.02±0.08 0.09±0.06 2 * 

TX 12.90±1.09 5.19±0.31 0.78±0.06 0.80±0.01 1.96±0.06 0.03±0.06 3 ns 

HB 23.30±2.64 9.16±1.11 0.75±0.03 0.87±0.02 2.45±0.13 0.14±0.02 32 ns 

平均值 mean 14.83±1.45 6.42±0.57 0.76±0.05 0.82±0.02 2.08±0.09 0.08±0.05 8.75  

注: **表示极显著偏离哈迪–温伯格平衡(P<0.01), *表示显著偏离哈迪–温伯格平衡(P<0.05); ns 表示不偏离于哈迪–温伯格平衡(P> 
0.05). CZ: 常州亲本; HB: 邗江后备亲本; HJ: 邗江亲本; HT: 皇塘亲本; JR: 句容亲本; QX: 曲霞亲本; RG: 如皋亲本; TX: 泰兴亲本. 
Note: ** denotes extremely significantly deviated from the Hardy-Weinberg equilibrium (P<0.01); *: denotes significantly deviated from the Hardy- 
Weinberg equilibrium (P<0.05); ns denotes non-significantly deviated from the Hardy-Weinberg equilibrium (P>0.05). CZ: parent population 
of Changzhou; HB: candidate parent population of Hanjiang; HJ: parent population of Hanjiang; HT: parent population of Huangtang; JR: 
parent population of Jurong; QX: parent population of Quxia; RG: parent population of Rugao; TX: parent population of Taixing. 

 
2.3  遗传结构分析 

应用 Structure 软件和 Structure Harvest 在线

分析所有鳙群体的遗传结构, 图 1 为∆K 随 K 值变

化的折线图。当∆K 最大时, K=2, 表示 638 尾鳙属

于两个不同的类群(图 2)。后备亲本和亲本之间表

现为少量的遗传混杂和明显的遗传分化。通过计

算样本 Q (基因变异源于某一亚群的比例)发现, 
本研究的 633 尾鳙样本遗传组成相对单一(Q>0.6), 
被分配到相应的两个类群当中。红色基因池包括

7 个良种场采集的亲本群体, 有 1 尾后备亲本个

体也被划分到该类群; 绿色基因池包含几乎全部

的后备亲本群体, 有 3 尾来自亲本群体的鳙被划

分到该类群, 包括 HJ 的 1 尾、HT 的 2 尾。 
为了分析鳙所有研究样本个体间展现的遗传

关系并进一步探讨群体间的遗传结构, 利用 8 个

鳙群体共 638 尾样本的 Nei’s[23]遗传距离(D)进行

主坐标(PCoA)分析(图 3)。其结果与 Structure 结

果具有相似性, 表现为亲本群体与后备亲本群体
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之间具有明显的遗传分化, 部分 HT 群体样本位

置与后备亲本群体相接近。 
 

 
 

图 1  鳙 8 个群体的类群数 K 与 ΔK 的关系 
Fig. 1  Relations of the cluster number(K) and ΔK value  

of 8 Aristichthys nobilis populations 
 

 
 

图 2  K=2 时 8 个鳙群体聚类结果图 
CZ: 常州亲本; HB: 邗江后备亲本; HJ: 邗江亲本;  

HT: 皇塘亲本; JR: 句容亲本; QX: 曲霞亲本;  
RG: 如皋亲本;TX: 泰兴亲本. 

Fig. 2  Clustering diagram of 8 Aristichthys nobilis  
populations at K=2 

CZ: parent population of Changzhou; HB: candidate parent 
population of Hanjiang; HJ: parent population of Hanjiang;  
HT: parent population of Huangtang; JR: parent population  

of Jurong; QX: parent population of Quxia; RG: parent  
population of Rugao; TX: parent population of Taixing. 

 
 

图 3  基于 Nei’s 遗传距离的鳙 638 个个体主坐标分析图 
CZ: 常州亲本; HB: 邗江后备亲本; HJ: 邗江亲本;  

HT: 皇塘亲本; JR: 句容亲本; QX: 曲霞亲本;  
RG: 如皋亲本; TX: 泰兴亲本. 

Fig. 3  Principal Coordinates Analysis (PCoA) based on Nei’s 
genetic distance of 638 Aristichthys nobilis individuals 

CZ: parent population of Changzhou; HB: candidate parent 
population of Hanjiang; HJ: parent population of Hanjiang;  
HT: parent population of Huangtang; JR: parent population  

of Jurong; QX: parent population of Quxia; RG: parent  
population of Rugao; TX: parent population of Taixing. 

 
AMOVA (analysis of molecular variance)显示, 

所试样本中遗传变异主要存在于群体内部不同个

体之间(89%), 少部分来源于不同群体之间(11%, 
表 4)。鳙各个群体间遗传分化系数(FST)的范围在

0.009~0.188(表 5)。总体上, 除 HT 群体与其他 6
个亲本群体展现中度的遗传分化(0.05<FST<0.15)外, 
其他良种场亲本群体间遗传分化较低。而亲本群

体与后备亲本群体之间均出现了高度的遗传分化

(0.15<FST<0.25)。这与 Structure 群体结构分析图和

主坐标分析图(PCoA)划分的结果相符合。 

3  讨论 

3.1  鳙亲本和后备亲本遗传多样性 
本研究利用 10 个荧光微卫星标记对鳙的 7 个

亲本群体和 1 个后备亲本群体进行遗传多样性分

析。根据微卫星所划分的 3 个等级[24](低度多态性,  
 

表 4  基于分子方差分析法(AMOVA)的 8 个鳙群体遗传变异结果 
Tab. 4  Results of molecular variance (AMOVA) of 8 Aristichthys nobilis populations 

变异来源 
source of variation 

自由度 
df 

离差平方和 
sum of squares 

方差分量 
variance component 

方差分量比例/% 
percentage of variation 

群体间 among population 7 729.080 1.223 11 

群体内 within population 657 6253.692 9.519 89 

总变异 total variation 664 6982.771 10.741 100 
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表 5  鳙 8 个群体成对遗传分化系数(FST, 对角线下方) 
Tab. 5  Pairwise F-statistics (FST, below diagonal) values among 8 Aristichthys nobilis populations 

群体 population CZ HJ HT JR QX RG TX HB 

CZ         

HJ 0.034        

HT 0.062 0.101       

JR 0.009 0.038 0.055      

QX 0.030 0.037 0.117 0.034     

RG 0.013 0.027 0.109 0.031 0.028    

TX 0.025 0.031 0.127 0.044 0.022 0.012   

HB 0.158 0.174 0.164 0.154 0.182 0.173 0.188  

注: CZ: 常州亲本; HB: 邗江后备亲本; HJ: 邗江亲本; HT: 皇塘亲本; JR: 句容亲本; QX: 曲霞亲本; RG: 如皋亲本; TX: 泰兴亲本. 
Note: CZ: parent population of Changzhou; HB: candidate parent population of Hanjiang; HJ: parent population of Hanjiang; HT: parent 
population of Huangtang; JR: parent population of Jurong; QX: parent population of Quxia; RG: parent population of Rugao; TX: parent 
population of Taixing. 

 
PIC<0.25; 中度多态性, 0.25<PIC<0.5; 高度多态

性 PIC>0.5), 可以判断本研究所选用微卫星位点

(PIC>0.789)均具有高度的多态性。所有位点平均

观测杂合度 (Ho)和平均期望杂合度 (He)分别为

0.761 和 0.889。说明这 10 个微卫星位点能够提供

丰富的遗传信息, 适用于评估鳙群体遗传质量。 
通过计算鳙亲本和后备亲本群体遗传多样

性参数可以揭示鳙原种培育情况并间接反映放流

种苗遗传质量。经分析, 8 个群体观测杂合度(Ho)
和期望杂合度 (He)平均值分别为 0.76 和 0.82, 
Shannon’s 信息指数(I)平均值为 2.084, 高于田华[14]

利用微卫星标记对鳙养殖群体的评估结果, 甚至

略高于对长江鳙野生群体的研究结果。此结果也

略高于张敏莹等[25]对鳙放流群体的研究, 其中观

测杂合度与其对天然捕捞群体的研究结果相当 , 
说明本研究所取样本整体遗传多样性水平良好。

其原因在于所有亲本和后备亲本虽然均为养殖群

体, 但亲本群体均引种于长江系家鱼原种场, 与
后备亲本的种苗来源一致, 全部是由长江野生仔

苗培育而成。经对比发现, 亲本遗传多样性逊于

后备亲本, 这可能是由于亲本鳙作为封闭养殖群

体要经过人工选择和淘汰, 这也证实了原种的选

育是导致良种场育种亲本遗传多样性降低的原因

之一。另外, 除 QX 外, 其他鳙群体近交系数 F 均

大于零, 其中 HT 群体和 HB 群体 F 大于 0.1, 表明

群体内均存在着一定程度的近交现象。Moss 等[26]

研究表明, 若群体近交系数平均值高于 0.1, 种群

会受到近交抑制。根据这一结论判断, HT 和 HB
群体可能已经面临近交抑制的影响。这 7 个群体

中的观测杂合度皆小于期望杂合度, 可以证明群

体内缺乏足够的杂合子, 多年繁殖则难以维持后

代群体高水平的遗传多样性。类似现象也在其他

鱼类群体中发生, 在中国最大的两个淡水湖泊中

鲤(Cyprinus carpio)的遗传多样性较为丰富, 但因长

期混入养殖群体的影响, 均表现为杂合子缺失[27]。

在其他学者的相关研究中, 也证实群体内的同胞

或半同胞交配可以导致杂合子不足, 遗传多样性

水平降低[28-30]。 
3.2  鳙亲本和后备亲本群体遗传结构 

在遗传结构分析中, Structure 将所有的样本

划分为两个类群。第 I 类群几乎包含了所有亲本

和少量后备亲本, 后备亲本群体则主要被划分到

第 II 类群。由此可以证明本研究所采集的后备亲

本群体与良种场亲本群体之间并无明显的亲缘关

系, 两者来源于不同的祖先亚群。在本实验中, 亲
本采集时间要早于后备亲本, 并且结合亲本和后

备亲本的年龄情况(后备亲本 4 龄、亲本 4 龄以上)
可知, 本研究中各良种场大部分亲本群体并非由

所采集的后备亲本群体选育而来。因此可以推测, 
虽然种苗源头均来自长江枞阳江段, 却在不同的

年度集中捕捞到了不同亚群。基于 Nei’s 遗传距离

的 638 个个体主坐标分析图(图 3)在 Structure 群体

遗传结构分析图基础上消除了假阳性相关, 较为

直观地体现出群体中不同个体的分布情况, 聚类
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划分总体结果与 Structure 一致。另外, 遗传分化

系数(FST)是反映群体遗传结构的重要指标。从 8
个群体遗传分化系数(Fst)矩阵可知, 除 HT 群体外, 
其他亲本群体之间遗传分化程度较低。HT 群体与

其他亲本群体表现出中度遗传分化的原因推测如

下, HT 群体样本采集时间正值 2018 年 12 月, 镇
江皇塘镇水产良种场部分亲本更新后, 其部分样

本遗传结构更贴近于后备亲本, 而亲本群体与后

备亲本群体之间呈现的结果也符合类群分析和主

坐标分析图所反映的情况 , 表现为高度遗传分

化。此外, AMOVA 分析显示, 鳙亲本与后备亲本

群体内遗传变异水平较高, 而群体间遗传变异水

平较低, 符合鲢、鳙和草鱼等大宗淡水鱼野生群

体普遍呈现的遗传变异结果[11-14, 31]。 
3.3  鳙种质保护机制 

为补充长江下游野生鳙资源量, 扩大鳙种群

规模, 每年都有大量种苗被投入到长江天然水体

中。目前已有多项研究表明, 渔业增殖放流能够

对自然种群产生显著的负面遗传影响[32]。这种影

响主要来源于放流种群与自然种群的遗传差异。

为保持放流群体的遗传多样性接近野生群体的原

始水平, 防止差异性遗传信息混入自然群体, 必
须建立科学合理的放流种苗繁育和种质保护机

制。原种场引进长江原种逐渐培育成育种群体 , 
这对保障种源质量、施行健康负责的放流策略具

有重大的意义。在本研究所涉及的生产实践中 , 
野生苗种培育成后备亲本直至成为放流种苗繁育

群体, 在不同阶段都要进行不同程度的人工选育

和自然淘汰, 因此亲本群体遗传多样性难以维持

至原种水平。经评估, 繁殖种苗的亲本群体仍具

有较高的遗传多样性, 然而若持续多年使用同一

批亲本进行繁殖, 累积放流入江群体的遗传多样

性水平会难以维持, 从而在长期的放流活动中对

野生鳙群体造成遗传风险。在最初的野生苗种引

进工作中, 不同年度之间引进群体虽不存在明显

的亲缘关系, 但同一批次捕获的野生苗种却属于

同一类群, 同一类群中各群体内存在同胞或半同

胞关系的可能性较大。本研究所分析的后备亲本

遗传多样性水平高于亲本且分属于两个类群, 可
以作为亲本优良的替换和补充群体。 

综合以上分析, 建立健康优质的放流种苗繁

育体系首先要加强原种场的管理, 控制亲本来源, 
建议多网多次或变更引种地采集不同类群的个体, 
并且在培育过程中降低人工选择率。其次, 良种

场应严格管控人工传代过程, 通过对亲鱼基础群

体的定期扩增或更换, 加强高分化群体间的亲鱼

交流 , 以维持累积放流群体的高水平遗传多样

性。第三, 建议将以本研究为基础的“亲本种质遗

传监测”逐步纳入到中国增殖放流技术操作规程

中, 建立完善的增殖放流种质保护机制。在后续

的研究中, 可持续监测育种群体阶段性遗传质量, 
并深入探究增殖放流对野生群体的遗传影响和长

期放流对野生群体遗传渐渗和世代累加效应等 , 
以期为构建健康负责的增殖放流策略提供理论支

持和数据参考。 
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Current germplasm situation of bighead carp (Aristichthys nobilis) 
candidate parent and parent from hatchery in the lower reaches of 
Changjiang River based on SSR markers 

FENG Xiaoting1, 2, ZHANG Guining2, XUE Xiangping2, WANG Xingyan3, ZHOU Yanfeng2, FANG Di’an1, 2,  
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Abstract: This study aimed to assess stock enhancement of the bighead carp (Aristichthys nobilis). A. nobilis is a 
fish of ecological and scientific significance, inhabiting most of Chinese freshwaters. Moreover, it is one of the 
most released species in the lower reaches of the Changjiang River. The primary focus of stock enhancement was 
to release juveniles into natural environments and enhance the stocks of interest. However, the genetic quality of 
large-scale stock fish is difficult to quantify. Consequently, it is essential to examine the genetic quality of the 
brood stocks in the hatchery, in order to provide a scientific reference for genetic resource management as well as 
living resources database construction of A. nobilis brood stocks in the lower reaches of the Changjiang River. 
During our study, the genetic diversity and population structure of 8 A. nobilis populations were studied using SSR 
markers. A total of 638 individuals from 7 parent populations and 1 candidate parent population were assayed by 
10 pairs of SSR primers. Genetic diversity parameters, principal coordinate analysis (PCoA), and analysis of mo-
lecular variance (AMOVA) were generated using Cervus 3.0, GenAlEx 6.501 and Arlequin 3.1 software. Structure 
and CLUMP software were used to analyze the genetic structure of the populations. The results revealed that the 
genetic diversity was superior despite inbreeding risk within A. nobilis populations. The average number of alleles 
was 14.83±1.45, expected heterozygosity and observed heterozygosity were 0.82±0.02 and 0.76±0.05, respectively, 
while Shannon information index was 2.08±0.09, and inbreeding coefficient was 0.08±0.05. The highest level of 
genetic diversity was in the candidate parent population. Furthermore, the genetic diversity of parent populations 
was different. According to structure and PCoA, all individuals could be divided into two genetic clusters, which 
showed that the genetic differentiation among parent populations were not significantly different, in addition the 
genetic differentiation between parent and candidate parent populations was significantly different. AMOVA 
analysis showed that 11% of genetic variation was among the populations and 89% of genetic variation was within 
populations. The genetic differences between candidate parent and the parent of bighead carp suggest the impor-
tance for the introduction and protection of natural germplasm. The results from this study further suggest that it is 
possible to improve hatchery practices and mitigate the negative effects on wild stocks. However, theoretical sup-
port and data reference are required for constructing a healthy and sustainable stock enhancement strategy. 
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