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基于线粒体COI基因序列的5个黄河鲤群体遗传多样性研究

王磊,陈军平,王娅,施文瑞,李学军,董丽,张笑谦

(河南师范大学 水产学院,河南 新乡453007)

摘 要:为了揭示河南省不同黄河鲤养殖群体之间的遗传差异,本研究通过线粒体COI基因对5个黄河鲤群

体的遗传多样性进行了研究.5个群体中荥阳水产良种场群体的单倍型数为4,洛阳水产技术推广站群体的单倍型数

为2,其它群体的单倍型数均为3;各个群体的基因多样性从0.200到0.750不等,最高的为河南省水产良种繁育场的

群体;各群体的核苷酸多样性范围为0.00063到0.00228,最高的为荥阳水产良种场群体,最低的为洛阳市水产技术

推广站群体.分子方差分析表明黄河鲤将近90%的变异来自于群体内,说明整体上群体间分化较小.结果表明,虽然

各个黄河鲤群体之间的遗传分化较小,但是它们之间的遗传多样性差别较大,研究结果可以为黄河鲤的育种和增殖

放流等工作提供一定的参考.
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黄河鲤(CyprinuscarpiohaematopterusTemmincketSchlegel)是我国黄河流域重要的经济鱼类之

一,它和松江鲈(TrachidermusfasciatusHeckel)、松花江鲑(Sinipercachuatsi)和兴凯湖鲌(Culteralbar-
nus)等被誉为我国的“四大淡水名鱼”[1].黄河鲤在河南地区养殖产量较高,仅郑州地区年产量就超过10万

t[2].长期的人工养殖导致黄河鲤出现生长速度下降、养殖成活率低和病害频发等现象,因此有必要对养殖黄

河鲤群体的遗传多样性进行研究以期揭示养殖黄河鲤的种质现状,从而为黄河鲤的育种等研究提供一定的

参考.
在黄河鲤遗传多样性研究方面,宋威等[3]利用微卫星和RAPD标记分别对伊洛河、文岩渠和豫选黄河

鲤群体进行了分析,结果显示人工选育的豫选黄河鲤各位点均显著偏离了 Hardy-Weinberg平衡;关建义

等[4]通过ISSR标记对2个野生黄河鲤群体和2个养殖黄河鲤群体进行研究发现人工选育群体的遗传结构

尚未发生明显变化;鲁翠云等[5]通过微卫星标记比较了豫选黄河鲤和福瑞鲤这两个人工选育种的差异,发现

豫选黄河鲤和福瑞鲤虽然都处于高度多态水平,但是豫选黄河鲤的有效等位基因数、期望杂合度和多态信息

含量等都显著低于福瑞鲤;刘念等[6]通过对野生的清水江鲤、太湖鲤、黄河鲤、黑龙江鲤和人工选育的福瑞鲤

及松浦鲤等6个鲤群体的mtDNAD-loop序列进行测序分析发现清水江鲤和太湖鲤存在较高的遗传多样

性,而2个育成品种具有较高的遗传纯度.尽管对黄河鲤的野生群体、不同选育群体、其他鲤的野生群体及福

瑞鲤之间的遗传多样性分析都有报道,但对养殖黄河鲤群体进行遗传多样性分析时所用的种群数量较少,因
此有必要扩大群体对其进行进一步分析.

细胞色素C氧化酶I亚基(COI)基因是线粒体氧化呼吸链的重要成员,具有结构简单、进化速度快、几
乎不发生重组、进化信息量大等特点[7],是研究水产动物系统进化和群体遗传结构的重要工具之一[8-10].本
研究利用线粒体COI基因对河南省5个黄河鲤养殖群体进行了分析,拟揭示不同养殖群体的遗传多样性,
为进一步了解黄河鲤的种质情况提供一定的理论和科学依据,其研究结果对黄河鲤种质资源的持续开发和
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有效利用也具有一定的理论意义和现实意义.

1 材料与方法

1.1 实验材料

本实验的黄河鲤样品于2015年5~10月间分别采自延津县渔场、荥阳水产良种场、洛阳市水产技术推

广站、孟津县道宗养殖专业合作社和河南省水产良种繁育场.这些样品均为各养殖场的黄河鲤养殖群体,共
抽取48个样品.取回所有样品后,将苗种或剪取的部分鳍条存放入于无水乙醇中进行保存待用.黄河鲤样品

具体采集时间和样品数量等信息具体见表1.
表1 黄河鲤不同群体采样地点、时间和样本数

采样点 简称 采样时间 样品数/尾

1 延津县渔场 L1 2015年6月 10

2 荥阳水产良种场 L2 2015年5月 10

3 洛阳市水产技术推广站 L3 2015年5月 10

4 孟津县道宗养殖专业合作社 L4 2015年5月 10

5 河南省水产良种繁育场 L5 2015年10月 8

1.2 基因组DNA的提取及PCR反应

采用常规酚-氯仿法抽提黄河鲤基因组DNA.参照 Hubert等的COI基因片段引物并进行部分修改,
上游引物(5’-3’):TCTCAACCAACCATAAAGACATTGG;下游引物(5’-3’):TATACTTCTGGGT-
GCCCAAAGAATCA.

PCR反应总体积为50μL,其中TaqDNApolymerase(5UμL-1),0.4μL;基因组DNA2μL;10×
Buffer5μL;dNTP(各2.5mmol·L-1),4μL;上下游引物(10mmol·L-1),各1μL;最后补足灭菌双蒸水

至终体积.PCR反应条件为:94℃预变性4min,94℃变性30s,60℃退火1min,72℃延伸1min,30个循

环,最后在72℃延伸10min.之后直接将PCR产物送往武汉昆泰瑞生物技术有限责任公司进行测序.
1.3 数据分析

将从公司返回的数据在GeneBank数据库中进行BLAST同源性搜索,通过验证发现所获得的序列确

实是COI基因,没有受到其他DNA的污染.然后通过BioEdit软件[11]将核苷酸序列翻译成氨基酸,排除测

序过程中所造成的碱基错误,并将余下的序列进行比对,之后翻译成核苷酸序列以备以后数据分析的需要,
并以Fasta格式保存备用.通过DnaSPversion软件[12]来评估每个群体的不同核苷酸和单倍型多样性.用

Arlequin软件[13]计算各个群体的遗传分化.

2 结果与分析

2.1 DNA提取及PCR扩增

黄河鲤部分基因组DNA提取效果显示图如图1所示,所提取的DNA效果较好,可以满足线粒体COI
基因扩增的需要.黄河鲤部分个体COI基因扩增效果如图2所示,扩增产物可以用于直接测序.
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2.2 遗传多样性分析

对测序获得的序列,选取中间的652bp进行分析.这5个群体的单倍型数、基因多样性和核苷酸多样性

见表2,其中单倍型数最多的为荥阳水产良种场(L2)的群体,最少的为洛阳市水产技术推广站(L3)的群体,
其他3个群体的单倍型数均为3;各个群体的基因多样性从0.200到0.750不等,最高的为河南省水产良种

繁育场(L5)的群体,洛阳市水产技术推广站群体明显低于其他群体;各个群体的核苷酸多样性范围为

0.00063~0.00228,最高的为荥阳水产良种场群体,最低的为洛阳市水产技术推广站群体.
表2 黄河鲤不同群体单倍型数(N),基因多样性(Hd),核苷酸多样性(Pi)

L1 L2 L3 L4 L5

N 3 4 2 3 3

Hd 0.711 0.644 0.200 0.621 0.750

Pi 0.00221 0.00228 0.00063 0.00108 0.00218

2.3 遗传距离及遗传结构分析

黄河鲤各群体的遗传距离为:-0.08177~0.27817(见表3).其中孟津县道宗养殖专业合作社群体(L4)
与河南省水产良种繁育场群体(L5)之间遗传距离最大,且L4与其他群体的遗传距离都较大(0.17211~
0.27817),显示L4可能与其他群体之间分化较为严重;洛阳市水产技术推广站群体(L3)和河南省水产良种

繁育场(L5)群体遗传距离最小.从分子方差结果分析来看,将近90%的变异来自于群体内部,因此,群体间

的分化是比较小的(如表4).

3 讨 论

在黄河鲤遗传多样性的研究中,
研究者们往往更关心黄河鲤养殖群体

和野生群体[3-4],黄河鲤和其他鲤群

体之间的比较[5-6,14],对于养殖群体

进行相互比较的研究较少.而养殖群

体之间也是有差异的,这种差异对于

增殖放流苗种的选择和人工选择育种

等工作都有重要意义[15].一般认为遗

传多样性高的群体适应和生存能力都

比 较 强,而 遗 传 多 样 性 低 的 比 较

差[16],本研究通过对河南省主要几个

表3 黄河鲤群体间遗传距离

L1 L2 L3 L4 L5

L2 -0.05903 — — — —

L3 0.09500 0.17333 — — —

L4 0.24074 0.17211 0.21890 — —

L5 -0.08177 0.02358 -0.01705 0.27817 —

表4 黄河鲤线粒体COI序列分子方差分级分析

变异来源 自由度 平方和 变异组分 变异贡献率/%

群体间变异 4 2.398 0.03222 10.36

群体内变异 45 12.542 0.27870 89.64

总计 49 14.940 0.31092 100.00

黄河鲤养殖群体的遗传多样性进行研究发现荥阳水产良种场黄河鲤群体的单倍型数和核苷酸多样性最高,
河南省水产良种繁育场的基因多样性最高,这可能是由于这两个养殖场在繁育过程中的繁育种群较大导致

其遗传多样性较高.另外遗传多样性越高则其在选育过程中的潜力也就越大,因此遗传多样性高的群体更适

合用于增殖放流和选育新品种[17].
从群体间的遗传距离来看,孟津县道宗养殖专业合作社群体与其他4个群体间的遗传距离都较大,说明
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在长期养殖过程中,由于养殖场之间的隔离造成其遗传结构发生了一定变化.Wright[18]认为群体间的变异

贡献率在0.05~0.15之间时,群体间为中度遗传分化,本研究中各个群体之间的变异贡献率为10.36%,属
于中度遗传分化,分化程度并不高,这可能是由于养殖群体在养殖过程中主要重视经济性状的选择,从而导

致其遗传上也向同质化发展,最终造成不同群体之间差异较小.
总之,本研究通过对河南省5个主要黄河鲤养殖群体的遗传多样性进行分析,揭示了各个群体之间的遗

传多样性、遗传距离和遗传结构的差异,这对于黄河鲤的增殖放流和遗传育种等研究都具有一定的理论意义

和现实意义.
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GeneticdiversityresearchoftheYellowRivercarp
populationsbasedonmitochondrialCOIgene

WangLei,ChenJunping,WangYa,ShiWenrui,LiXuejun,DongLi,ZhangXiaoqian
(CollegeofFisheries,HenanNormalUniversity,Xinxiang453007,China)

Abstract:ThemitochondrialCOIgeneoffiveYellowRivercarppopulationswassequencedtorevealtheirgeneticdiver-
sity.Inthefivepopulations,thenumberofhaplotypeinthepopulationofXingyangAquaticBreedingFarmandthepopulation
ofLuoyangAquaticTechnologyPromotionStationwas4and2respectively.Theotherhaplotypenumberwas3.Geneticdiver-
sityofthepopulationsrangedfrom0.200to0.750.ThehighestwasthepopulationofHenanAquaticBreedingFarm.Thepop-
ulationofLuoyangAquaticTechnologyPromotionStationwaslowerthanotherpopulations.Nucleotidediversityofthepopula-
tionswasintherangeof0.00063to0.00228.ThehighestwasthepopulationofXingyangAquaticBreedingFarmandthelow-
estwasthepopulationofLuoyangAquacultureTechnologyPromotionStation.Analysisofmolecularvarianceshewthatnearly
90%ofthevariationcamefromtheinteriorofthepopulations.Theresultindicatedthatalthoughgeneticdifferentiationwas
smallbetweenpopulations,butgeneticdiversitywasrelativelylargeindifferentpopulations.Thestudyprovidedsomebasisfor
artificialreleasingandbreedingnewvarietiesoftheYellowRivercarp.

Keywords:CyprinuscarpiohaematopterusTemmincketSchlegel;culturedpopulation;COIgene;geneticdiversity
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