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摘　要：为了解珠江水系北盘江光唇裂腹鱼（Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｌｉｓｓｏｌａｂｉａｔｕｓ）种群遗传多样性的现状，采用８个引物
组合对其３０尾个体进行了全基因组ＤＮＡ扩增片段长度多态性ＡＦＬＰ分析。每个引物组合扩增片段数在８～
７３之间，扩增片段长度为６９～５００ｂｐ，基因型数为２８～３０。８个引物组合共计检测出扩增位点９７５个，平均每
个引物组合扩增出 １２１．８８个位点；其中多态性位点 ８９７个，多态位点比例为 ９２．００％。观测等位基因数
（Ｎａ）、有效等位基因数（Ｎｅ）、Ｎｅｉ遗传多样性指数（Ｈ）、Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数（Ｉ）平均值分别为１．９１２３、１．３６９０、
０．２２７１和０．３５７５。个体间遗传距离为０．２１４７～０．４１０９，平均为０．３０４０。基于个体间遗传距离构建的
ＵＰＧＭＡ和ＮＪ系统树具有相似的拓扑结构，均显示３０尾光唇裂腹鱼聚为两支，可能分别来源于两个亚群体。
北盘江光唇裂腹鱼种群遗传多样性丰富，但由于受水电站建坝、水质污染、过度捕捞等因素的影响，该种群的

分布区已缩小，种群数量减少，种群遗传变异离散程度较低并存在着等位基因丢失的现象，应采取措施恢复北

盘江光唇裂腹鱼的种群数量，保护其遗传多样性。
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　　光唇裂腹鱼（Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｌｉｓｓｏｌａｂｉａｔｕｓ），隶属
于鲤形目（Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ）鲤科（Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ）裂腹
鱼亚科（Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｃｉｎａｅ）裂腹鱼属，分布于元江、
澜沧江、怒江和珠江水系南北盘江等地［１－２］，为产

地名优野生经济鱼类。近年来，光唇裂腹鱼栖息

地遭到破坏，人类活动对其造成了不利影响［３］。

遗传多样性通常是指种内的遗传多样性，即

种内个体之间或一个群体内不同个体遗传变异

的总和［４］。遗传多样性是评价物种资源状况的

一个重要指标，是物种适应周围环境变化、维持

生存和进化的物质基础［５］。以 ＤＮＡ为模板的分
子标记技术，通过对物种基因的扫描，能够直接

反映ＤＮＡ序列的差异（多态性），具有稳定、高效
和准确等优点而被广泛用于物种资源评价、遗传

变异规律分析、辅助育种等［６－８］。ＡＦＬＰ分子标
记结合了 ＲＦＬＰ技术的可靠性和 ＰＣＲ技术的高
效性，多态性强，分辨率高，获得信息量大，用较

少的引物组合即可获得准确的遗传信息，尤其适

用于研究背景模糊、材料来源广泛等物种遗传资

源的标记分析［８］。该技术现已被广泛应用于动

植物的遗传图谱构建、种质鉴定、遗传多样性分

析等研究［８－１０］。

北盘江是珠江水系西江上源红水河的主要

支流。目前，光唇裂腹鱼在北盘江仅见于上游可

渡河［３］。本研究通过对北盘江光唇裂腹鱼种群

全基因组ＤＮＡ进行ＡＦＬＰ分析，以期揭示该种群
遗传结构及遗传多样性的现状，为开展其野生资

源保护和种质资源开发利用提供参考依据。
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１　材料与方法
１．１　样品的采集

本研究所用试验鱼于２０１０年７月采自珠江
水系北盘江可渡河自杨柳至都格河段，用刺网每

隔７ｋｍ捕捞７～８尾光唇裂腹鱼，共计３０尾鱼。
试验鱼体长１０８～２５８ｍｍ，体质量２３．６～２７３．０
ｇ。取鱼体背部肌肉用无水乙醇保存并带回实验
室备用。

１．２　模板ＤＮＡ的提取
取试验鱼肌肉作为提取 ＤＮＡ的材料，采用

北京天根生化科技有限公司提供动物组织 ＤＮＡ
提取试剂盒及其操作步骤提取ＤＮＡ。用１．０％琼
脂糖电泳检测 ＤＮＡ并估测其浓度，提取好的
ＤＮＡ置于－２０℃冰箱保存备用。
１．３　ＡＦＬＰ分析
１．３．１　引物接头与引物组合信息

本次实验所用的引物组合由作者自行设计

并委托上海生物工程技术服务有限公司合成，经

过初筛，选用８个引物组合对北盘江光唇裂腹鱼
种群全基因组ＤＮＡ进行ＡＦＬＰ分析（表１）。

表１　北盘江光唇裂腹鱼种群ＡＦＬＰ
分析所用引物组合

Ｔａｂ．１　ＰｒｉｍｅｒｐａｉｒｓｕｓｅｄｉｎＡＦＬＰａｎａｌｙｓｉｓ
ｆｏｒＳｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｌｉｓｓｏｌａｂｉａｔｕｓ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍｔｈｅＢｅｉｐａｎＲｉｖｅｒ

编号 Ｎｕｍｂｅｒ 引物组合 Ｐｒｉｍｅｒｐａｉｒ

１ ＥＡＡＣ／ＭＣＡＡ
２ ＥＡＡＣ／ＭＣＴＣ
３ ＥＡＧＣ／ＭＣＡＡ
４ ＥＡＧＣ／ＭＣＴＡ
５ ＥＡＧＣ／ＭＣＴＣ
６ ＥＡＧＣ／ＭＣＴＧ
７ ＥＡＧＧ／ＭＣＴＡ
８ ＥＡＧＧ／ＭＣＴＧ

１．３．２　ＡＦＬＰ分析
反应体系中所用的内切酶为 ＥｃｏＲＩ和 ＭｓｅＩ。

酶切与连接反应同时进行。预扩增反应体系共

计２５μＬ，包括模板ＤＮＡ２μＬ，Ｐｒｅａｍｐｍｉｘ１μＬ，
ｄＮＴＰｓ１μＬ，１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ２．５μＬ，Ｔａｑ酶０．５
μＬ，ｄｄＨ２Ｏ１８μＬ，ＰＣＲ反应程序：９４℃２ｍｉｎ；９４℃
３０ｓ，５６℃ ３０ｓ，７２℃ ８０ｓ（３０个循环）；７２℃ ５

ｍｉｎ。将预扩增产物１∶２０稀释后作为选择性扩增
模板，选择性扩增反应体系共计２５μＬ，包括２μＬ
稀释后的预扩增产物，双蒸水１７．５μＬ，１０×ＰＣＲ
ｂｕｆｆｅｒ２．５μＬ，ＥｃｏＲＩ引物１μＬ，ＭｓｅＩ引物１μＬ，
ｄＮＴＰｓ０．５μＬ和 ＴａｑＤＮＡ聚合酶０．５μＬ，ＰＣＲ
反应程序：９５℃预变性 ５ｍｉｎ；９５℃变性 ３０ｓ，
５０～６０℃退火４５ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，３２个循环；
７２℃终延伸１０ｍｉｎ，１２℃冷却１０ｍｉｎ。ＰＣＲ产
物４℃保存。

采用贝克曼库尔特公司 ＣＥＱ８０００遗传分析
系统，运用荧光标记技术和毛细管电泳分离技

术，将ＰＣＲ产物在毛细管中电泳分离，以激光激
发荧光采集数据，电泳结果通过软件自动统计分

析并转换成“０、１”矩阵，保存于 ＥＸＣＥＬ表格供数
据处理。

１．４　数据处理
利用 ＰＯＰＧＥＮＥ３．２软件统计位点总数、多态

位点数、多态位点比例（Ｐ），并计算观测等位基因
数（Ｎａ）、有效等位基因数（Ｎｅ）、Ｎｅｉ遗传多样性
指数（Ｈ）、Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数（Ｉ）。用 ＮＴＳＹＳ２．１０
软件计算３０尾个体间遗传相似性系数（Ｓ），根据
ＮＥＩ和ＬＩ［１１］的方法计算遗传距离：Ｄ＝１－Ｓ。基
于个体间遗传距离矩阵，采用 Ｍｅｇａ６软件构建种
群个体的 ＵＰＧＭＡ、ＮＪ系统树。用 Ｅｘｃｅｌ表统计
显性位点数据，进行显现基因型频率构图分析。

２　结果与分析
２．１　ＡＦＬＰ扩增结果

北盘江３０尾光唇裂腹鱼中，每个引物组合
扩增片段数在８～７３之间，扩增片段长度为６９～
５００ｂｐ（图１），个体基因型数为２８～３０个、平均
２９．５个（表２）。
２．２　种群遗传多样性

北盘江３０尾光唇裂腹鱼总计扩增出９７５个
有效位点，其中多态位点数 ８９７个，多态位点占
总位点数的比例为９２．００％（表３）。每个引物组
合总扩增位点数为９８～１５１个，平均１２１．８８个；
扩增多态位点为 ９３～１４０个，多态位点比例为
７９．６７％ ～９５．７６％，每个引物组合平均多态位点
比例为９１．２３％。８个引物组合扩增共有位点数
为５～２５个，平均１０．８８个。

６８３
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图１　引物组合８扩增的北盘江光唇裂腹鱼
种群ＤＮＡ指纹图谱

Ｆｉｇ．１　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｏｇｒａｍｏｆＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｂｙ
ＡＦＬＰｐｒｉｍｅｒｐａｉｒ８ｉｎＳｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｌｉｓｓｏｌａｂｉａｔｕｓ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍｔｈｅＢｅｉｐａｎＲｉｖｅｒ
注：Ｍ：分子量标准；１～３０：光唇裂腹鱼３０尾个体
Ｎｏｔｅ：Ｍ：ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｋｅｒ；１－３０：ｎｕｍｂｅｒｓｏｆ３０ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｏｆＳ．
ｌｉｓｓｏｌａｂｉａｔｕｓ

　　基于８个引物组合的扩增结果，北盘江光唇
裂腹鱼种群观测等位基因数（Ｎａ）、有效等位基因

数（Ｎｅ）、Ｎｅｉ遗传多样性指数（Ｈ）和 Ｓｈａｎｎｏｎ信
息指数（Ｉ）平均值分别为 １．９１２３、１．３６９０、
０．２２７１和０．３５７５（表３）。
　　根据８对扩增引物组合扩增出的９７５个位
点，将３０尾光唇裂腹鱼扩增位点的显性基因型
频率以１０％为单位划分为１０个区间：１％ ～９％、
１０％～１９％、２０％ ～２９％、３０％ ～３９％、４０％ ～
４９％、５０％ ～５９％、６０％ ～６９％、７０％ ～７９％、
８０％～８９％、９０％ ～９９％和０、１两个关键点（图
２）。在关键点０扩增位点数出现峰值，在６０％～
６９％区间扩增位点数呈现最低值。
２．３　遗传距离和系统树

北盘江光唇裂腹鱼种群３０尾个体间遗传距
离为０．２１４７～０．４１０９，平均为０．３０４０。

基于个体间遗传距离对北盘江３０尾光唇裂
腹鱼进行聚类分析，结果显示采用 ＵＰＧＭＡ法和
ＮＪ法构建的系统树具有相似的拓扑结构，即３０
尾光唇裂腹鱼均聚为两支（图 ３，图 ４）。在
ＵＰＧＭＡ系统树中，一支由 ２５个个体组成，另一
支由５个个体组成；在ＮＪ系统树中，一支代表２４
个个体，另一支代表６个个体。

表２　８个ＡＦＬＰ引物组合的扩增结果
Ｔａｂ．２　ＡＦＬＰａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｂｙ８ｐｒｉｍｅｒｐａｉｒｓｉｎ
ＳｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｌｉｓｓｏｌａｂｉａｔｕｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍｔｈｅＢｅｉｐａｎＲｉｖｅｒ

引物组合编号

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｐｒｉｍｅｒｐａｉｒ

扩增片段数范围

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｒａｇｍｅｎｔ

总扩增片段数

Ｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒ
ｏｆａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｒａｇｍｅｎｔ

扩增片段长度范围

Ｌｅｎｇｔｈｏｆ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｒａｇｍｅｎｔ

基因型数

Ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆｇｅｎｏｔｙｐｅ

１ １２～６２ ９８ ７０～５００ ３０
２ ４２～７３ １４２ ６９～５００ ２９
３ ４２～７１ １２３ ６９～４９６ ３０
４ ２０～７３ １３２ ７０～５００ ３０
５ ４０～７１ １５１ ７０～５００ ３０
６ ８～６１ １１８ ７０～４９９ ３０
７ １７～５８ １０４ ７０～４９８ ２９
８ １３～６４ １０７ ７１～５００ ２８

总数 Ｔｏｔａｌ － ９７５ － ２３６
平均值 Ａｖｅｒａｇｅ － １２１．８８ － ２９．５

７８３
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表３　光唇裂腹鱼遗传多样性参数
Ｔａｂ．３　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＳｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｌｉｓｓｏｌａｂｉａｔｕｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍｔｈｅＢｅｉｐａｎＲｉｖｅｒ

引物组合编号

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｐｒｉｍｅｒｐａｉｒ

总扩增位点数

Ｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒ
ｏｆｌｏｃｕｓ

多态位点数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｌｏｃｕｓ

多态性

位点比例／％
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｌｏｃｕｓ

共有位点数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｍｕｔｕａｌｌｏｃｕｓ

观测等位基因

数（Ｎａ）
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图２　扩增位点数在不同显性基因频率区间内的分布
Ｆｉｇ．２　ＮｕｍｂｅｒｏｆＡＦＬＰａｍｐｌｉｆｉｅｄｌｏｃｕｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｔｅｒｖａｌｓｏｆｏｃｃｕｒｅｎｃｙｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆ
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图３　３０尾光唇裂腹鱼ＵＰＧＭＡ系统树
Ｆｉｇ．３　ＵＰＧＭＡｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆ３０ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｏｆＳｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｌｉｓｓｏｌａｂｉａｔｕｓｆｒｏｍｔｈｅＢｅｉｐａｎＲｉｖｅｒ

图４　３０尾光唇裂腹鱼ＮＪ系统树
Ｆｉｇ．４　ＮＪｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆ３０ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｏｆＳｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｌｉｓｓｏｌａｂｉａｔｕｓｆｒｏｍｔｈｅＢｅｉｐａｎＲｉｖｅｒ
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３　讨论
３．１　北盘江光唇裂腹鱼种群的遗传多样性与保
护

一个群体（或物种）遗传多样性越高或遗传

变异越丰富，表明其对环境变化的适应能力越

强，越容易扩展其分布范围和开拓新的环境［５］。

群体遗传多样性每损失 １０％，就会对其繁殖能
力、存活率、生长等重要生理性状产生极大的负

面影响［１２］。因此，对遗传多样性的研究，不仅可

以了解物种的进化历史，也可以为分析物种的进

化潜力和预测物种发展方向提供重要依据。

多态位点比例（Ｐ）和 Ｎｅｉ遗传多样性指数
（Ｈ）是评价物种遗传多样性的重要指标［１３］。本

研究中，北盘江光唇裂腹鱼种群的多态位点比例

（Ｐ）、观测等位基因数（Ｎａ）、Ｎｅｉ遗传多样性指数
（Ｈ）、Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数（Ｉ）分别为 ９１．２３％、
１．９１２３、０．２２７１和０．３５７５（表３），高于同属的
齐口裂腹鱼（Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｐｒｅｎａｎｔｉ）大渡河种群、
雅砻江种群、青衣江雅安多营种群和宝兴种群

（Ｐ＝６７．９５％ ～７７．９４％）［１４］、昆 明 裂 腹 鱼
（Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｇｒａｈａｍｉ）六 冲 河 群 体 （Ｐ ＝
６０．６３％）［１５］，略低于澜沧江中上游光唇裂腹鱼４
个地理群体（Ｎａ＝２，Ｈ＝０．２８６８～０．３２４８，Ｉ＝
０．４２６９～０．４８１１）［１６］，而与已被证实遗传多样
性较高的乌江四川裂腹鱼（Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｋｏｌｚｏｖｉ）群
体（Ｐ＝９２．９９％，Ｈ＝０．２１２２）［１７］处于同一水平。
可见，北盘江光唇裂腹鱼种群具有较为丰富的遗

传多样性，种质资源较佳。

然而，韩虎峰和代应贵［３］基于线粒体 ＤＮＡ
控制区序列分析表明，珠江水系光唇裂腹鱼种群

遗传多样性较贫乏，本文研究的结果与之相反。

类似地，基于 ＲＡＰＤ［１８］、线粒体控制区［１９］、Ｃｙｔｂ
基因［２０］及ＡＦＬＰ［２１］等不同分子标记，对大弹涂鱼
（Ｂｏｌｅｏｐｈｔｈａｌｍｕｓｐｅｃｔｉｎｉｒｏｓｔｒｉｓ）群体遗传多样性的
研究也得出了相反的结论，推测这可能是因为不

同标记的 ＤＮＡ分子大小、进化速率及多态位点
信息等存在差异的结果。本研究中，珠江水系北

盘江光唇裂腹鱼种群采用ＡＦＬＰ检测显示了较高
的遗传多样性，而韩虎峰和代应贵［３］采用线粒体

ＤＮＡ控制区测序方法检测却表明该群体遗传多
样性贫乏。其原因可能是由于本研究检测的是

种群全基因组 ＤＮＡ的变异水平，而韩虎峰和代

应贵［３］则仅仅检测了该种群线粒体 ＤＮＡ控制区
部分序列（４８１ｂｐ）的变异结果，显然本文的研究
结果更为可信。

有效等位基因数（Ｎｅ）是衡量群体遗传变异
程度的指标。有效等位基因数（Ｎｅ）与观测等位
基因数（Ｎａ）之间的差异，能说明某等位基因在群
体内分布的均匀程度。Ｎｅ与 Ｎａ之间的差异越
小，表明该等位基因在群体内分布的均匀度越

高［７］。本研究中，８个引物组合 Ｎｅ的范围为
１．２６９５～１．４２５１、平均为 １．３６９０，Ｎａ的范围
１．７９６７～１．９５７６、平均为１．９１２３（表３），显示两
者之间差异较大，表明该群体中等位基因分布的

均匀度较低，可能存在着等位基因丢失的现象，

也表明北盘江光唇裂腹鱼群体个体间基因交流

较弱。Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数（Ｉ）是反映群体离散程
度的一个重要指标，Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数的变化范
围通常在１．５～３．５［７］。本研究中，北盘江光唇裂
腹鱼群体 Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数（Ｉ）的平均值为
０．３５７５（表３），显著低于正常值范围，说明光唇
裂腹鱼北盘江种群遗传变异离散程度较低。

光唇裂腹鱼为偏ｒ型物种［２２］，这类鱼类种群

结构简单，世代交替快，更新能力强；但易受环境

影响，资源稳定性较差［２３］。多年来，北盘江干流

梯级水电开发建坝［２４］，使河流变成了静水或缓

流，阻断了鱼类的洄游通道，从而对适应于流水

洄游生活的光唇裂腹鱼产生了不利影响。韩虎

峰和代应贵［３］研究表明，光唇裂腹鱼在北盘江干

流因支流革香河洗煤污水汇入而仅见于上游可

渡河，种群数量减少。可见，水质污染是破坏北

盘江光唇裂腹鱼资源的重要因素。同时，北盘江

沿岸渔民的酷渔滥捕也严重影响了该河流的野

生鱼类资源，导致其鱼类种群个体明显小型

化［２５］，进而对河流中光唇裂腹鱼种群造成了威

胁。

综上所述，尽管北盘江光唇裂腹鱼种群目前

仍具有较丰富的遗传多样性，但因其自身的生态

类型以及梯级电站建坝、水域污染和过度捕捞等

因素的影响，该种鱼类在北盘江分布区已缩小，

资源受到了威胁，遗传变异离散程度较低，存在

着等位基因丢失的现象。因此，需要开展北盘江

水域污染治理、加强渔政执法实行禁渔、减少北

盘江流域水电站的修建及设置水电站过鱼通道、

加大对北盘江光唇裂腹鱼资源监测的力度、实施

０９３
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北盘江光唇裂腹鱼人工增殖放流、设立北盘江光

唇裂腹鱼自然保护区等措施，以保护和恢复北盘

江光唇裂腹鱼野生资源和种群遗传多样性。

３．２　北盘江光唇裂腹鱼种群系统树分析
韩虎峰和代应贵［３］构建了珠江水系光唇裂

腹鱼可渡河种群 ｍｔＤＮＡ单倍型 ＮＪ分子系统树，
其所属的４０尾光唇裂腹鱼被分为两支，推测该
群体可能源于２个母系或两个繁殖群体。王绪
祯等［２６］研究表明，青藏高原特有的多倍体化裂腹

鱼类包含了两个独立起源的类群。本研究中，光

唇裂腹鱼为六倍体［２６］，基于个体间遗传距离构建

的北盘江光唇裂腹鱼种群 ＵＰＧＭＡ和 ＮＪ系统树
具有相似的拓扑结构，其所属的３０尾光唇裂腹
鱼聚为两支，显示北盘江光唇裂腹鱼种群可能源

于具有不同亲缘关系的两个亚群体。

３．３　本研究中ＡＦＬＰ标记结果的的可靠性
ＡＦＬＰ标记多态性条带比例高，实验结果较

稳定，不受基因组来源和复杂程度的影响，适用

于检测亲缘关系较近的生物材料之间的遗传差

异［２７］。杨彦平等［２８］采用 ＡＦＬＰ技术对长江靖江
段鳗鲡（Ａｎｇｕｉｌｌａｊａｐｏｎｉｃａ）种群遗传多样性进行
了分析，结果表明其多态位点比例高达９５．０６％。
叶宁等［２９］对凡纳滨对虾（Ｌｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉ）７
个群体遗传多样性的 ＡＦＬＰ分析中，７个引物组
合扩增出的多态位点比例为 ８５．７１％。基于
ＡＦＬＰ方法，刘良国等［１０］对洞庭湖水系五强溪水

库光泽黄颡鱼（Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｎｉｔｉｄｕｓ）遗传多样性
的分析显示，其多态位点比例为８７．７％。本研究
中，用８个扩增引物组合共计检测出北盘江光唇
裂腹鱼种群多态位点数为８９７，多态位点比例为
９２．００％（表３）。可见，ＡＦＬＰ技术多态性位点检
出率高，可获得较丰富的遗传变异信息，是一种

高效的分子标记方法，可以用于北盘江光唇裂腹

鱼种群遗传多样性及遗传结构的研究。

据ＴＡＩＪＩＭＡ［３０］的 ＤＮＡ序列抽样分析理论，
在ＤＮＡ水平上估计种群变异时，当样本量≥１０，
抽样样本的方差便不会太大。大多数学者认为，

为了避免因人为取样对遗传多样性研究结果造

成影响，实验的样本量应在３０以上，由此获得的
遗传多样性结果才具有较高的可信度［３１］。秦艳

杰等［３２］通过逐步增加 ＡＦＬＰ引物组合数量进行
了中间球海胆（Ｓｔｒｏｎｇｙｌｏｃｅｎｔｒｏｔｕｓｉｎｔｅｒｍｅｄｉｕｓ）群体
遗传多样性的检测，认为至少要用３个引物组合

才能对其群体进行可信的遗传学评价。沈德周

等［６］研究了 ＡＦＬＰ引物组合数量对马缨杜鹃
（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｄｅｌａｖａｙｉ）遗传多样性的影响，表明
基于５个以上引物组合即可获得较为准确的遗
传多样性研究结果。本研究中，供检测的北盘江

光唇裂腹鱼种群样本量为３０，引物组合数为８，可
实现对该种群体遗传多样性较准确的评价。因

此，本研究中获得的北盘江光唇裂腹鱼种群遗传

多样性研究结果可信度较高。
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（１）：１４３－１４９．

［４］　钱迎倩，马克平．生物多样性研究的原理与方法
［Ｍ］．北京：中国科学技术出版社，１９９４：１３－３６．
ＱＩＡＮＹＱ，ＭＡＫＰ．Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅｓａｎｄｍｅｔｈｏｄｏｌｏｇｉｅｓ
ｏｆｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｓｔｕｄｉｅｓ［Ｍ］． Ｂｅｉｊｉｎｇ： Ｃｈｉｎｅｓｅ
ＳｃｉｅｎｃｅａｎｄＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙＰｒｅｓｓ，１９９４：１３－３６．

［５］　陈灵芝．中国的生物多样性：现状及其保护对策
［Ｍ］．北京：科学出版社，１９９３．
ＣＨＥＮＬＺ．ＢｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎＣｈｉｎａ：Ｃｕｒｒｅｎｔｓｉｔｕａｔｉｏｎ
ａｎｄ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ｃｏｕｎｔｅｒｍｅａｓｕｒｅ［Ｍ］． Ｂｅｉｊｉｎｇ：
ＳｃｉｅｎｃｅＰｒｅｓｓ，１９９３．

［６］　沈德周，纵　丹，周安佩，等．ＡＦＬＰ引物组合数
对准确分析马缨杜鹃遗传多样性的影响［Ｊ］．西
南林业大学学报，２０１６，３６（６）：２２－２８，５１．
ＳＨＥＮＤＺ，ＺＯＮＧＤ，ＺＨＯＵＡＰ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆｔｈｅ
ｑｕａｎｔｉｔｙｏｆＡＦＬＰｐｒｉｍｅｒｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓｏｎａｃｃｕｒａｔｅｌｙ
ａｎａｌｙｚｉｎｇＲｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｄｅｌａｖａｙｉｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｏｕｔｈｗｅｓｔＦｏｒｅｓｔｒｙＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，
２０１６，３６（６）：２２－２８，５１．

［７］　葛宝庆，胡素贤，孙铁铎，等．长白山北部林区野
猪局域种群的遗传多样性研究［Ｊ］．野生动物学
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报，２０１８，３９（２）：２４３－２４９．
ＧＥＢＱ，ＨＵＳＸ，ＳＵＮＴＤ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｗｉｌｄｂｏａｒｉｎｎｏｒｔｈｅｒｎＣｈａｎｇｂａｉＭｏｕｎｔａｉｎ
［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＷｉｌｄｌｉｆｅ，２０１８，３９（２）：２４３
－２４９．

［８］　邵雪花，刘　牛，赖　多，等．基于 ＡＦＬＰ分子标
记对广东省番石榴种质资源多样性分析及指纹

图谱构建［Ｊ］．果树学报，２０２０，３７（３）：３１３－３２１．
ＳＨＡＯＸＨ，ＬＩＵＮ，ＬＡＩＤ，ｅｔａｌ．Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄ
ＤＮＡ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ３０ ｇｕａｖａ
（Ｐｓｉｄｉｕｍ ｇｕａｊａｖａ） ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ
ＧｕａｎｇｄｏｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅｂａｓｅｄｏｎＡＦＬＰｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．
ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｒｕｉｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０２０，３７（３）：３１３－３２１．

［９］　周丽青，杨爱国，刘志鸿，等．基于遗传连锁图谱
筛选虾夷扇贝性别相关 ＡＦＬＰ分子标记的方法
［Ｊ］．渔业科学进展，２０１４，３５（６）：１０３－１０９．
ＺＨＯＵＬＱ，ＹＡＮＧＡＧ，ＬＩＵＺＨ，ｅｔａｌ．Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ
ｔｈｅ ｓｅｘｒｅｌａｔｅｄ ＡＦＬＰ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ
Ｐａｔｉｎｏｐｅｃｔｅｎｙｅｓｓｏｅｎｓｉｓｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｌｉｎｋａｇｅ
ｍａｐ［Ｊ］．ＰｒｏｇｒｅｓｓｉｎＦｉｓｈｅｒｙＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１４，３５
（６）：１０３－１０９．

［１０］　刘良国，杨品红，王文彬，等．洞庭湖水系五强溪
水库光泽黄颡鱼（Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｎｉｔｉｄｕｓ）遗传多样性
的ＡＦＬＰ分析［Ｊ］．海洋与湖沼，２０１８，４９（４）：９１９
－９２４．
ＬＩＵＬＧ，ＹＡＮＧＰＨ，ＷＡＮＧＷＢ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆＰｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｎｉｔｉｄｕｓｉｎ
ＷｕｑｉａｎｇｘｉＲｅｓｅｒｖｏｉｒｏｆＤｏｎｇＴｉｎｇＬａｋｅｗａｔｅｒｓｙｓｔｅｍ
ｂｙＡＦＬＰｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．ＯｃｅａｎｏｌｏｇｉａｅｔＬｉｍｎｏｌｏｇｉａ
Ｓｉｎｉｃａ，２０１８，４９（４）：９１９－９２４．

［１１］　ＮＥＩＭ，ＬＩＷ．Ｍａｔｈｅｍａｔｉｃａｌｍｏｄｅｌｆｏｒｓｔｕｄｙｉｎｇ
ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｔｅｒｍｓｏｆｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅｓ
［Ｊ］．ＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄＳｃｉｅｎｃｅｓ，１９７９，７６（１０）：１３９－
１４７．

［１２］　ＡＬＬＥＮＤＯＲＦＦＷ，ＲＹＭＡＮＮ，ＵＴＴＥＲＦ．Ｇｅｎｅｔｉｃ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｏｆｈａｔｃｈｅｒｙｓｔｏｃｋ［Ｍ］．Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ
ＷａｓｈｉｎｇｔｏｎＰｒｅｓｓ，１９８７：１４１－１５９．

［１３］　佟广香，匡友谊，尹家胜，等．野生哲罗鱼种质资
源遗传多样性的 ＡＦＬＰ分析［Ｊ］．中国水产科学，
２００９，１６（６）：８３３－８４１．
ＴＯＮＧＧＸ，ＫＵＡＮＧＹＹ，ＹＩＮＪＳ，ｅｔａｌ．ＡＦＬＰ
ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｔａｉｍｅｎ（Ｈｕｃｈｏｔａｉｍｅ）
ｉｎｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈｅｒｙＳｃｉｅｎｃｅｓ
ｏｆＣｈｉｎａ，２００９，１６（６）：８３３－８４１．

［１４］　宋昭彬．齐口裂腹鱼和岩原鲤野生种群遗传多样
性研究［Ｄ］．成都：四川大学，２００５．
ＳＯＮＧＺＢ．Ｓｔｕｄｉｅｓｏｎｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｗｉｌｄ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＰｒｅｎａｎｔ’ｓｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｃｉｎ（Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘ

ｐｒｅｎａｎｔｉ）ａｎｄｒｏｃｋｃａｒｐ（Ｐｒｏｃｙｐｒｉｓｒａｂａｕｄｉ）［Ｄ］．
Ｃｈｅｎｇｄｏｕ：ＳｉｃｈｕａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２００５．

［１５］　何　勇，安　苗，陈　祥．乌江上游四川裂腹鱼和
昆明裂腹鱼遗传多样性的ＲＡＰＤ分析［Ｊ］．贵州农
业科学，２００８（３）：１０１－１０５．
ＨＥＹ，ＡＮＭ，ＣＨＥＮＸ，ｅｔａｌ．ＲＡＰＤａｎａｌｙｓｉｓｏｆ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘ ｋｏｚｌｏｖｉ ａｎｄ
ＳｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｇｒａｈａｍｉｉｎｕｐｐｅｒｒｅａｃｈｅｓｏｆＷｕｊｉａｎｇ
Ｒｉｖｅｒ［Ｊ］．ＧｕｉｚｈｏｕＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００８（３）：
１０１－１０５．

［１６］　金方彭，李光华，冷　云，等．澜沧江中上游光唇裂
腹鱼四个地理群体遗传多样性分析［Ｊ］．水生生物
学报，２０２１，４５（０１）：６０－６８．
ＪＩＮＦＰ，ＬＩＧＨ，ＬＥＮＧＹ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆｆｏｕｒ Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘ ｌｉｓｓｏｌａｂｉａｔｕｓ ｔｓａｏ
ｐｏｐｏｌａｔｉｏｎｓｉｎｔｈｅｍｉｄｄｌｅａｎｄｕｐｐｅｒｒｅａｃｈｅｓｏｆｔｈｅ
ＬａｎｃａｎｇＲｉｖｅｒ［Ｊ］．ＡｃｔａＨｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，
２０２１，４５（０１）：６０－６８．

［１７］　安丹丹，代应贵，邹习俊．基于 ＡＦＬＰ分析的乌江
四川裂腹鱼种群遗传结构及多样性研究［Ｊ］．渔
业科学进展，２０２１，４２（４）：３９－４５．
ＡＮＤＤ，ＤＡＩＹＧ，ＺＯＵＸＪ．ＡＦＬＰａｎａｌｙｓｉｓｏｆ
ｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ
Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｋｏｌｚｏｖｉｆｒｏｍ ｔｈｅＷｕｊｉａｎｇＲｉｖｅｒ［Ｊ］．
ＰｒｏｇｒｅｓｓｉｎＦｉｓｈｅｒｙＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０２１，４２（４）：３９－４５．

［１８］　金春华，钟爱华，黄福勇，等．大弹涂鱼自然种群
遗传多样性的 ＲＡＰＤ分析［Ｊ］．海洋科学，２００４，
２８（１２）：２６－３０．
ＪＩＮＣＨ，ＺＨＯＮＧＡＨ，ＨＵＡＮＧＦＹ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅ
ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆＢｏｌｅｏｐｈｔｈａｌｍｕｓ
ｐｅｃｔｉｎｉｒｏｓｔｒｉｓＬ．ｆｒｏｍ ｎａｔｕｒａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｂｙＲＡＰＤ
ｍｅｔｈｏｄ［Ｊ］．ＭａｒｉｎｅＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００４，２８（１２）：２６－
３０．

［１９］　ＴＡＫＡＨＩＫＯＭ，ＭＡＮＡＭＩＳ．Ｇｅｎｅｔｉｃｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｔｈｅｍｕｄｓｋｉｐｐｅｒＰｅｒｉｏｐｈｔｈａｌｍｕｓｍｏｄｅｓｔｕｓ
ｉｎＪａｐａｎｉｎｆｅｒｒｅｄｆｒｏｍｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＪａｐａｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＩｃｈｔｈｙｏｌｏｇｙ，
２００６（５３）：１３３－１４１．

［２０］　刘至治，杨金权，王正琦，等．长江口及其南部邻
近地区大弹涂鱼种群遗传结构及种群历史分析

［Ｊ］．动物学研究，２００９，３０（１）：１－１０．
ＬＩＵＺＺ，ＹＡＮＧＪＱ，ＷＡＮＧＺＱ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｈｉｓｔｏｒｙｏｆＢｅｌｅｏｐｈｔｈａｌｍｕｓ
ｐｅｔｉｎｉｒｏｓｔｒｉｓｉｎＹａｎｇｔｚｅＲｉｖｅｒＥｓｔｕａｒｙａｎｄｉｔｓｓｏｕｔｈｅｒｎ
ａｄｊａｃｅｎｔｒｅｇｉｏｎｓ［Ｊ］．ＺｏｏｌｏｇｉｃａｌＲｅｓｅａｒｃｈ，２００９，３０
（１）：１－１０．

［２１］　陈　维，洪万树，陈仕玺，等．西北太平洋大弹涂
鱼群体遗传结构的 ＡＦＬＰ分析［Ｊ］．中国水产科
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第４期 杨　伟，等：北盘江光唇裂腹鱼种群基因组ＤＮＡ遗传多样性的ＡＦＬＰ分析

学，２０１４，２１（５）：１０２０－１０２８．
ＣＨＥＮＷ，ＨＯＮＧＷ Ｓ，ＣＨＥＮＳＸ，ｅｔａｌ．ＡＦＬＰ
ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆＢｏｌｅｏｐｈｔｈａｌｍｕｓ
ｐｅｃｔｉｎｉｒｏｓｔｒｉｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｆｒｏｍｔｈｅｃｏａｓｔａｌｗａｔｅｒｓｏｆ
ＮｏｒｔｈｗｅｓｔＰａｃｉｆｉｃ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈｅｒｙＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆ
Ｃｈｉｎａ，２０１４，２１（５）：１０２０－１０２８．

［２２］　肖　海，代应贵．北盘江光唇裂腹鱼年龄结构、生
长特征和生活史类型［Ｊ］．生态学杂志，２０１１，３０
（３）：５３９－５４６．
ＸＩＡＯＨ，ＤＡＩＹＧ．Ａｇｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅ，ｇｒｏｗｔｈａｎｄｌｉｆｅ
ｈｉｓｔｏｒｙｐａｔｔｅｒｎｏｆＳｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｌｉｓｓｏｌａｂｉａｔｕｓｉｎＢｅｉｐａｎ
Ｒｉｖｅｒ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｃｏｌｏｇｙ，２０１１，３０
（３）：５３９－５４６．

［２３］　罗秉征．中国近海鱼类生活史型与生态学参数地
理变异［Ｊ］．海洋与湖沼，１９９２，２３（１）：６３－７３．
ＬＵＯＢＺ．Ｌｉｆｅｈｉｓｔｏｒｙｐａｔｔｅｒｎｓａｎｄｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ
ｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｐａｒａｍｅｔｅｒｓｆｏｒｍａｒｉｎｅｆｉｓｈｅｓｉｎ
ｔｈｅｃｏａｓｔａｌｗａｔｅｒｓｏｆｃｈｉｎａ［Ｊ］．Ｏｃｅａｎｏｌｏｇｉａｅｔ
ＬｉｍｎｏｌｏｇｉａＳｉｎｉｃａ，１９９２，２３（１）：６３－７３．

［２４］　李惠男，夏品华，吴胜利，等．北盘江梯级水电站
库区重金属分布及富集特征［Ｊ］．科学技术与工
程，２０１８，１８（９）：１５６－１６２．
ＬＩＨＮ，ＸＩＡＰＨ，ＷＵＳＬ，ｅｔａｌ．Ｈｅａｖｙｍｅｔａｌ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄｐｌａｎｋｔｏｎｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ
ｉｎｃａｓｃａｄｅｒｅｓｅｒｖｏｉｒｓｆｒｏｍＢｅｉｐａｎＲｉｖｅｒ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ
ＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙａｎｄＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ，２０１８，１８（９）：１５６－
１６２．

［２５］　莫伟均，王从锋，秦孝辉，等．北盘江董箐与光照
库区鱼类资源水声学调查［Ｊ］．水生态学杂志，
２０１５，３６（３）：１０－１７．
ＭＯＷ Ｊ，ＷＡＮＧＣＦ，ＱＩＮＸＨ，ｅｔａｌ．Ａｃｏｕｓｔｉｃ
ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇｏｎｆｉｓｈｒｅｓｏｕｒｃｅｓｉｎｔｈｅＤｏｎｇｑｉｎｇａｎｄ
ＧｕａｎｇｚｈａｏｒｅｓｅｒｖｏｉｒｓｏｆＢｅｉｐａｎＲｉｖｅｒ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ
Ｈｙｄｒｏｅｃｏｌｏｇｙ，２０１５，３６（３）：１０－１７．

［２６］　王绪祯，甘小妮，李俊兵，等．鲤亚科多倍体物种
独立起源及其与第三纪青藏高原隆升的关系［Ｊ］．
中国科学：生命科学，２０１６，４６（１１）：１２７７－１２９５．
ＷＡＮＧＸ Ｚ，ＧＡＮ Ｘ Ｎ，ＬＩＪＢ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅ
ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｏｒｉｇｉｎｏｆｐｏｌｙｐｌｏｉｄｓｐｅｃｉｅｓｏｆＣｙｐｒｉｎｕｓ
ｓｕｂｆａｍｉｌｙａｎｄｉｔｓｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｗｉｔｈｔｈｅｕｐｌｉｆｔｏｆｔｈｅ
ＱｉｎｇｈａｉＴｉｂｅｔＰｌａｔｅａｕｉｎｔｈｅＴｅｒｔｉａｒｙＰｅｒｉｏｄ［Ｊ］．

ＳｃｉｅｎｔｉａＳｉｎｉｃａＶｉｔａｅ，２０１６，４６（１１）：１２７７－１２９５．
［２７］　马妮妮，魏冬霞，林瑞庆，等．ＡＦＬＰ标记在微生

物学上的应用［Ｊ］．热带医学杂志，２００６（９）：
１０４８－１０５１．
ＭＡＮＮ，ＷＥＩＤＸ，，ＬＩＮＲＱ，ｅｔａｌ．Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆ
ＡＦＬＰｍａｒｋｅｒｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ［Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ
ＴｒｏｐｉｃａｌＭｅｄｉｃｉｎｅ，２００６（９）：１０４８－１０５１．

［２８］　杨彦平，徐东坡，方弟安，等．基于 ＡＦＬＰ标记研
究长江靖江段日本鳗鲡群体遗传多样性［Ｊ］．大
连海洋大学学报，２０１８，３３（４）：４６０－４６６．
ＹＡＮＧＹＰ，ＸＵＤＰ，ＦＡＮＧＤＡ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆ
ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＪａｐａｎｅｓｅｅｅｌＡｎｇｕｉｌｌａｊａｐｏｎｉｃａ
ｆｒｏｍＪｉｎｇｊｉａｎｇｓｅｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅＹａｎｇｔｚｅＲｉｖｅｒｔｈｒｏｕｇｈ
ＡＦＬＰ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＤａｌｉａｎＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，
２０１８，３３（４）：４６０－４６６．

［２９］　叶　宁，包秀凤，刘建勇．凡纳滨对虾引进群体与
养殖群体遗传多样性的 ＡＦＬＰ分析［Ｊ］．水产学
报，２０１７，４１（３）：３３９－３４６．
ＹＥＮ，ＢＡＯＸＦ，ＬＩＵＪＹ．ＡＦＬＰａｎａｌｙｓｉｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｉｍｐｏｒｔｅｄ Ｌｉｔｏｐｅｎａｅｕｓ ｖａｎｎａｍｅｉ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓａｎｄｃｕｌｔｕｒｅｄｓｔｏｃｋｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ
ＦｉｓｈｅｒｉｅｓｏｆＣｈｉｎａ，２０１７，４１（３）：３３９－３４６．

［３０］　ＴＡＩＪＩＭＡ Ｅ．ＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｏｆＤＮＡ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｎｆｉｎｉｔｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，１９８３，
（１０５）：４３７－４６０．

［３１］　戴习林，刘　洁，李晶晶，等．罗氏沼虾种群 ＳＳＲ
分析中样本量及标记量对遗传多样性指标的影响

［Ｊ］．水产学报，２０１７，４１（７）：１０８３－１０９５．
ＤＡＩＸＬ，ＬＩＵＪ，ＬＩＪＪ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ
ａｎｄｌｏｃｉｎｕｍｂｅｒｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｉｎ
Ｍａｃｒｏｂｒａｃｈｉｕｍｒｏｓｅｎｂｅｒｇｉｉｗｉｔｈｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓ
［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈｅｒｉｅｓｏｆＣｈｉｎａ，２０１７，４１（７）：
１０８３－１０９５．

［３２］　秦艳杰，金　迪，初冠囡，等．中间球海胆群体遗
传学研究中ＡＦＬＰ引物数量及样本量的选择［Ｊ］．
海洋通报，２０１２，３１（１）：５７－６２．
ＱＩＮＹＪ，ＪＩＮＤ，ＣＨＵＧＮ，ｅｔａｌ．Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎｏｆ
ＡＦＬＰｐｒｉｍｅｒｎｕｍｂｅｒａｎｄｓａｍｐｌｅｓｉｚｅｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｇｅｎｅｔｉｃｓｔｕｄｙｏｆｓｔｒｏｎｇｙｌｏｃｅｎｔｕｓｉｎｔｅｒｍｅｄｉｕｓ［Ｊ］．
ＭａｒｉｎｅＳｃｉｅｎｃｅＢｕｌｌｅｔｉｎ，２０１２，３１（１）：５７－６２．

３９３
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ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｇｅｎｏｍｅＤＮＡｉｎＳｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｌｉｓｓｏｌａｂｉａｔｕｓ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍｔｈｅＢｅｉｐａｎＲｉｖｅｒｂａｓｅｄｏｎＡＦＬＰＡｎａｌｙｓｉｓ

ＹＡＮＧＷｅｉ１，ＤＡＩＹｉｎｇｇｕｉ１，２，ＡＮＤａｎｄａｎ１，ＨＡＮＨｕｆｅｎｇ１

（１．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＡｎｉｍａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，ＧｕｉｚｈｏｕＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｇｕｉｙａｎｇ　５５００２５，Ｃｈｉｎａ；
２．ＳｐｅｃｉａｌＦｉｓｈｅｒｉｅｓＲｅｓｅａｒｃｈＩｎｓｔｉｔｕｔｅ，ＧｕｉｚｈｏｕＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｇｕｉｙａｎｇ　５５００２５，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｌｉｓｓｏｌａｂｉａｔｕｓ，ｗｈｉｃｈｂｅｌｏｎｇｓｔｏＣｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ，Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ，Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｃｉｎａｅａｎｄ
Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘ，ｉｓａｗｉｌｄｆｉｓｈｓｐｅｃｉｅｓｗｉｔｈｈｉｇｈｅｃｏｎｏｍｉｃｖａｌｕｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄｉｎｔｈｅＹｕａｎｊｉａｎｇＲｉｖｅｒ，ｔｈｅＬａｎｃａｎｇ
Ｒｉｖｅｒ，ｔｈｅＮｕｊｉａｎｇＲｉｖｅｒ，ａｎｄｔｈｅＮａｎｐａｎＲｉｖｅｒａｎｄｔｈｅＢｅｉｐａｎＲｉｖｅｒｉｎｔｈｅＰｅａｒｌＲｉｖｅｒｓｙｓｔｅｍｉｎＣｈｉｎａ．
Ｔｈｅｈａｂｉｔａｔｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｏｆｔｈｅｒｉｖｅｒｓｆｏｒｔｈｅｓｐｅｃｉｅｓｈａｄｂｅｅｎｄｅｓｔｒｏｙｅｄｔｏｓｏｍｅｅｘｔｅｎｔｉｎｒｅｃｅｎｔｄｏｚｅｎｓｏｆ
ｙｅａｒｓｂｅｃａｕｓｅｏｆｔｈｅｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓｏｆｈｕｍａｎａｃｔｉｖｉｔｙ．ＴｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＳｃｈｉｚｏｔｈｏｒａｘｌｉｓｓｏｌａｂｉａｔｕｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｆｒｏｍｔｈｅＢｅｉｐａｎＲｉｖｅｒｉｎｔｈｅＰｅａｒｌＲｉｖｅｒｓｙｓｔｅｍｗａｓｓｔｕｄｉｅｄｂａｓｅｄｏｎｔｈｅＤＮＡｉｎｓｐｅｃｔｉｏｎｉｎｔｈｅｗｈｏｌｅ
ｇｅｎｏｍｅｏｆ３０ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｏｆｔｈｅｓｐｅｃｉｅｓｉｎｔｈｅｒｉｖｅｒｂｙｔｈｅｍｅｔｈｏｄｏｆＡＦＬＰｗｉｔｈ８ｐｒｉｍｅｒｐａｉｒｓｉｎｔｈｉｓ
ｒｅｓｅａｒｃｈ．Ａｔｏｔａｌｏｆ８７３ｆｒａｇｍｅｎｔｓｃｏｍｐｒｉｓｉｎｇ６９５００ｂｐｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙｗｅｒｅａｍｐｌｉｆｉｅｄｂｙｅａｃｈｏｆｔｈｅ８ｐｒｉｍｅｒ
ｐａｉｒｓ．Ｔｈｅａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｓｏｆｔｈｅ８ｐｒｉｍｅｒｐａｉｒｓｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ９７５ｌｏｃｉｗｉｔｈａｎａｖｅｒａｇｅｏｆ１２１．８８ｌｏｃｉｆｒｏｍ
ｅａｃｈｐｒｉｍｅｒｐａｉｒ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ８９７ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｌｏｃｉ，ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇｆｏｒ９２．００％ ｏｆｔｈｅｔｏｔａｌ．Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｇｅｎｏｔｙｐｅｓｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ２８ｔｏ３０．Ｔｈｅｖａｌｕｅｓｏｆｔｈｅｏｂｓｅｒｖｅｄａｌｌｅｌｅｓ（Ｎａ），ｔｈｅｅｆｆｅｃｔｉｖｅａｌｌｅｌｅｓ（Ｎｅ），ｔｈｅ
Ｎｅｉ’ｓｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ（Ｈ）ａｎｄｔｈｅＳｈａｎｎｏｎｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ（Ｉ）ｉｎｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｖｅｒａｇｅｄ１．９１２３，
１．３６９０，０．２２７１ａｎｄ０．３５７５，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅ３０ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｖａｒｉｅｄｆｒｏｍ
０．２１４７ｔｏ０．４１０９，ｗｉｔｈａｎａｖｅｒａｇｅｏｆ０．３０４０．Ｔｈｅｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒｇｒｏｕｐｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈａｒｉｔｈｍｅｔｉｃｍｅａｎ
（ＵＰＧＭＡ）ａｎｄｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ（ＮＪ）ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｏｆｔｈｅ３０ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｈａｄｔｈｅｓｉｍｉｌａｒｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ，ｗｈｉｃｈｃｏｎｔａｉｎｅｄ２ｂｒａｎｃｈｅｓｔｈａｔｐｒｏｂａｂｌｙｏｒｉｇｉｎａｔｅｄｆｒｏｍｔｗｏ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｂｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．ＩｔｗａｓｓｐｅｃｕｌａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｕｐｌｉｆｔｏｆｔｈｅＱｉｎｇｈａｉＴｉｂｅｔＰｌａｔｅａｕｃａｕｓｅｄｔｈｅ
ａｎｃｅｓｔｒａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＳ．ｌｉｓｓｏｌａｂｉａｔｕｓｔｏｂｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｉｖｅｒｓ，ｔｈｅｌｏｎｇｔｅｒｍ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ
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