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中国鉑亚科鱼类遗传多样性研究进展
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摘 要 ：舶亚科鱼类在我国有较广泛的分布，但有关其种群遗传学研究的报道相对较少.本文从舶亚科鱼类在 

我国的地理分布、遗传多样性研究现状等方面进行综述，重点阐述舶亚科鱼类种群遗传多样性、种群遗传结构、种群 

间系统发育关系、群体历史动态和谱系地理格局等方面的研究进展，并概括遗传多样性研究在舶亚科鱼类分子育  

种 、种质鉴定等方面的应用.以期进一步促进我国舶亚科鱼类遗传多样性的研究，提高其种质资源的保护和评估，加 

快优良种质的培育，实现舶亚科鱼类资源的合理开发和可持续利用.
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随着人们生活水平和生活质量的不断提高，传统的肉禽类已经无法满足人们对蛋白质的需求，鱼肉含有 

丰富的蛋白质，为获取更多的渔业资源，人为过度捕捞造成鱼类野生资源量下降的问题也日益突出.种质资 

源衰退、生存环境恶化、各种疾病泛滥[1]等是目前渔业面临的主要问题.舶亚科鱼类作为淡水中小型鱼类，在 

抑制野杂鱼类过度生长、扭转水域鱼类小型化、稳定流域内生态系统平衡、净化水质、提高饵料资源利用率等 

方面起着关键作用[2_3].舶亚科鱼类一些种类经济价值较高，肉质鲜美，深受消费者喜爱，因此受到人类捕捞 

压力较大[4].在我们长期的鱼类资源调查过程中发现自然水体中舶亚科鱼类的数量呈下降趋势，种群结构小 

型化低龄化问题较严重.目前，我国舶亚科鱼类的研究主要侧重在形态学、地理空间分布、系统进化以及在养 

殖上的引种和驯化等方面[5]，而关于遗传多样性方面的研究相对较少.

鱼类遗传多样性的研究有利于我们掌握现有物种的种质资源现状，从而为合理保护和利用现有资源提 

供正确的理论指导和科学依据[6].遗传多样性研究可以揭示物种种质资源现状，遗传多样性和物种的系统演 

化，对于开展舶亚科鱼类种质资源的保护、利用、遗传育种等方面具有非常重要的作用和意义[7].本文对近年 

来我国舶亚科鱼类遗传多样性研究进行综述，以期推动我国舶亚科鱼类资源保护和可持续利用.

1 鉑亚科鱼类在我国的地理分布

舶亚科作为东亚特有物种，在东亚地区有着广泛的分布，大约有18个属，6 4种.我国地域面积广阔，江 

河湖泊水系发达，河流纵横交错，在我国除青藏高原外几乎所有的内陆水域都有舶亚科鱼类的存在，在我国 

分布有17个属，63种[8]，在这 17个属中的白鱼属、近红舶属、半餐属、海南餐属、须鳊属约2 5种为我国特有 

种类[9].其中的白鱼属最多有16种，占总数的25. 4 % . 其次是舶属有9 种 ，占总数的14.3%.

鲤科鱼类在我国淡水鱼类中最为常见，舶亚科是鲤科鱼类中较大的一个类群，我国从北到南所有的河 

流、湖泊中都有分布，且大部分主要分布在长江中下游及其以南地区.追究其原因可能是喜马拉雅造山运动 

导致青藏高原抬升，我国东部形成大面积的冲积平原，在季风气候的影响下形成许多错综复杂的河流和星罗 

棋布的湖泊.白鱼属是我国舶亚科中种数最多的一个属，主要分布在长江中下游地区和珠江水系的云南地区；
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其次是舶属，有 9 种且地理分布极广，在我国北到黑龙域，南到云南的诸多内陆水域内都有分布；有些属因为 

地理隔离和特殊气候的影响而形成特有种，如海南拟S  Ziaiwawew士 ）；贫属、鲂属、红舶

属.西到长江上游，东到台湾水系，北到凯湖、呼伦湖，舶亚科鱼类在我国的主要分布情况见表1.

舶亚科鱼类在我国分布广泛，遍布我国内陆所有水域，长江和珠江两大水系是主要分布区.而在长江以 

北分布的类群大多数为常见属种[1°].从舶亚科鱼类的地理分布格局来看，推测舶亚科鱼类的发源地是东亚， 

而中国则是舶亚科鱼类发源的中心和分布中心[11].

2 鉑亚科鱼类遗传多样性研究技术

随着分子生物学的快速发展，核基因技术和线粒体D N A技术在研究舶亚科鱼类遗传多样性，探索其发 

源、进化、系统发育等方面被广泛运用.不同的分子标记技术可以从不同的角度和层次去揭示相关的遗传信 

息，这为保护和利用舶亚科鱼类资源提供了合理的科学依据.

2 . 1 核基因分子标记

核基因技术主要包括限制性内切酶片段长度多态性分子标记、随机扩增多态特性分子标记等在内的 

7 种分子标记.目前在舶亚科鱼类遗传多样性及其相关研究中常使用的核基因分子标记主要有限制性内切 

酶片段长度多态性 （ restriction fragment length polymorphism，RFLP)分子标记、随机扩增多态性 DNA 

(random amplified polymorphic D N A, RAPD)分子标记、扩增片段长度多态性 （ amplified fragment length 

polymorphism, AFLP)分子标记、简单序列重复 （ simple sequence repeat, SSR)分子标记和间隔区序列多态 

性（Inter-simple sequence repeat, ISSR)分子标记.

边春媛等人对3 个人工繁殖团头鲂群体进行多态性（RFLP)分析，结果显示3 个群体之间遗传差异不明 

显，遗传多样性均很低[12].王伟应利用A F L P 和线粒体D-L O O P两种分子技术研究发现翘嘴舶养殖群体的 

遗传多样性低于野生群体，其主要原因可能是遗传漂变、人工引种等造成的[13].李琳应用 S S R分子标记技 

术对广东鲂遗传多样性及舶亚科鱼类微卫星特征的研究中指出，广东鲂总体呈现种内遗传多样性偏低，种间 

遗传分化较大，需要加强其资源的保护[14].史建伍等采用R A P D技术对3 个不同群体的巧嘴红舶遗传多样 

性研究中发现3 个群体之间遗传差异较大，可以作为良种选育的亲本[15].杨太有等对丹江口水库翘嘴红舶 

遗传多样性的研究中采用 IS S R与 R A P D相结合的方法，结果显示丹江口水库的翘嘴红舶群体呈现出高度 

丰富的遗传多样性，可以作为培育优良品种选育的亲本进行人工引种和驯化[16].

这几种核基因分子标记很好的揭示了鱼类种群内个体间的遗传变异和种群间的遗传分化，对了解鱼类 

种质资源现状和物种系统演化，从而采取有效的保护措施具有重要作用.并且这些分子标记在种质鉴定和鱼 

类育种研究中能提供有效的理论指导.在比较养殖群体和野生群体鱼类遗传多样性研究中发现，养殖群体遗 

传多样性低在鱼类中是一种较普遍的现象[17].养殖群体长期的单一繁殖以及受亲本数量限制，近亲繁殖严 

重，容易产生遗传漂变，造成等位基因丧失，从而降低遗传多样性.

2. 2 线粒体D N A分子标记

鱼类线粒体D N A 的研究已经成为一个热门领域，在鱼类系统发育、遗传多样性、濒危物种保护等方面 

的研究最为集中.鱼类线粒体D N A分子标记有很多的优点如分子结构简单、进化速率快、母系遗传、拷贝数 

量多等特点.但研究者更倾向于线粒体基因和核基因联合研究鱼类的遗传进化，研究结果更充分、可靠[18].

随着第三代分子标记技术的不断完善和发展，单核苷酸多态性（SNP)在遗传多样性的分析中得到了广 

泛的应用，特别是 S N P s检测技术与D N A微阵列和D N A芯片技术相结合，使得检测结构更加稳定可靠[19]. 

这些研究技术有望在舶亚科鱼类种群遗传学研究中得到广泛应用.

3 鉑亚科鱼类遗传多样性研究

舶亚科鱼类遗传多样性的研究旨在通过运用现代化分子生物技术对舶亚科鱼类表型、染色体、蛋白质以 

及 D N A等方面的研究来探究其群体遗传结构变异、种群分化的原因，推测种群历史动态的演变过程，重建 

种间与种内的系统发育关系，为保护该物种提供科学依据.
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3 . 1 种群遗传多样性研究

种群遗传多样性的研究主要是指种内不同群体之间和群体内不同个体间遗传多样性的丰富程度.种群 

遗传多样性研究可以从微观水平认识物种多样性，为物种的进化、分类、保护和遗传改良提供参考.

目前，对 舶 亚 科 鱼 类 种 群 遗 传 多 样 性 的 研 究 主 要 集 中 在 经 济 价 值 较 高 的 鳊 属 、鲂属（Meg"_ 

aZMmma)、舶属（Cw/k r )等鱼类上[2°].常采用期望杂合度、等位基因数、多态性位点数等参数反映一个物种 

种群遗传多样的丰富程度和现有物种遗传变异程度.

研究鱼类遗传多样性及其变化规律，可以帮助我们监测种群遗传结构的变化及水环境变化对群体遗传 

结构的影响[21].特别是在我国大兴水利建设的情况下，水利设施的建设是人为原因造成基因流受阻的地理 

隔离，一些鱼类生殖洄游受阻，无法找到合适的产卵场从而导致优质的基因流流失，遗传多样性降低等.单红 

对三峡水库南方鲶的遗传多样性的研究发现南方鲇遗传多样性较高，但以葛洲坝为界，上游和下游各为一 

支，出现了明显的遗传分化[22];黄小或对长江水系翘嘴红舶遗传多样性的研究中指出，翘嘴红舶呈现出核苷 

酸多样性较低，单倍型多样性较高的现象，总体种群遗传多样性偏低[23].可能是三峡大坝建设阻碍种群间基 

因交流；张建铭在赣江流域四大家鱼遗传多样性的研究中指出，赣江流域四大家鱼种内遗传变异程度较大， 

种间遗传相似度较低，原因是峡江水利枢纽的建设阻碍了四大家鱼的洄游路线，导致野生资源减少，基因交 

流的机会降低[24].

为了保护物种多样性和遗传多样性，协调工程建设与自然保护之间的关系，实现河流的可持续发展，需 

要我们采取一些切实有效的方法：建立自然保护区、关键栖息地的保护与人工修复、合理修建鱼道、限制捕 

捞、科学增殖放流等.

3 . 2 种群遗传结构研究

种群间的遗传分化和种群内的遗传变异是种群遗传结构研究的重要内容，种群遗传分化的主要原因是 

地理隔离和基因突变;种群遗传变异的主要原因是基因突变、遗传漂变、基因重组、染色体变异等[25].种群遗 

传结构的差异主要取决于群体间地理间隔离距离的大小和基因交流的程度[26].黎瑞宝对中国海南舶遗传多 

样性的比较研究中指出，海南岛水系的琼山群体与其他群体呈现高度分化，原因是琼山位于人海口，水域面 

积宽广，加上地理隔离较为明显，阻碍了与其他群体的基因交流[27].

3 . 2 . 1 种群遗传分化研究

地理隔离和不同种群间面临的环境压力是导致种群遗传分化的两个主要原因.地理间隔离距离的大小 

会影响群体间的遗传分化程度，伊西庆分析了中国东部6 大淡水湖泊翘嘴舶线粒体ND2 基因序列的遗传变 

异，结果显示兴凯湖种群与其他种群间的遗传分化程度显著，种群间缺乏基因交流，这可能是兴凯湖与其他 

几个湖泊相隔较远，水系不通，存在明显的地理隔离有关[28].种群间存在遗传分化还可能与不同种群间面临 

的环境压力有关，如人为捕捞压力和环境恶化导致种群数量剧减，产生瓶颈效应，进而发生遗传漂变，从而会 

导致这些种群与其他种群间产生遗传分化[29̂ 3°].聂竹兰在对四个不同地理种群三角鲂遗传多样性的研究中 

指出四个群体间均存在中等程度的遗传分化，分子方差显示群体间的遗传分化主要来自于群体内的个体间 

而非群体间或是群体内，主要原因是认为过度捕捞压力和环境恶化导致种质资源遭到严重破坏，产生瓶颈效 

应[31].因此，如果是种群发生瓶颈效应后导致种群遗传多样性降低，种群间产生遗传分化，需要对该种群采 

取相应的保护措施，如控制捕捞，制定禁渔期和禁渔区，通过增殖放流等措施恢复种群数量.

3. 2. 2 地理隔离和基因流研究

地理隔离是阻止种群间基因交流的天然障碍，加剧了遗传分化的速率.一般而言，地理隔离较近的两群 

体遗传分化程度较小，反之，遗传分化程度较大.而基因交流则会抑制遗传变异，减少遗传分化[32].

有关洄游性鱼类的研究中显示水电站等水利设施的建设会导致种内遗传变异和种间遗传分化，由于基 

因流受阻和栖息地片段化会降低物种的遗传多样性[33̂ 34].王伟在研究不同地理种群翘嘴舶遗传多样性中指 

出群体遗传变异的42. 5 8 % 来自种群间，57. 4 2 % 的遗传变异来自种群内（P <0. 01).其主要原因是水库修 

建造成的地理隔离[35].

同一物种不同个体之间通过基因交流可以使基因频率趋于相近从而减少遗传分化，使之具有更强适应 

环境的能力.赵良杰在大眼华鳊遗传多样性和亲缘地理学的研究中指出在钱塘江干流的12个群体间均具有
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较强的基因流，各群体之间的遗传分化程度不显著[36].原因是各地理群体之间处于一种交流的状态，能够有 

效地抑制遗传漂变的发生，并且保持丰富的遗传多样性.

3 . 2 . 3 群体历史动态研究

群体历史动态是分子系统地理学主要的研究内容.通过种群历史动态研究来探究地质、气候变化对现有 

物种空间分布及物种的起源演化具有重大意义，特别是针对濒危物种和稀有物种的保护和管理具有重要的 

科学参考价值.

舶亚科鱼类在我国有17属 6 3种，开展舶亚科鱼类群体历史动态的研究有助于保护其物种多样性，为合 

理开发利用该资源提供科学依据.黄小或对长江水系翘嘴舶种群历史动态和遗传多样性保护的研究中指出 

翘嘴舶呈现出低的核苷酸多样性与高的单倍型多样性共存的特征，说明翘嘴舶群体在历史上可能经历过种 

群扩张或是瓶颈效应.经过计算这可能与第四纪冰川有关，这一时期冰期主宰着世界，显著的特征是气候变 

冷，有冰期和间冰期的明显交替，全球冰量增加海平面下降，翘嘴舶在这一时期大量灭亡，只有少数在干涸且 

有一定积水的湖泊和河道中存活下来，随着冰期结束海平面的上升翘嘴舶得以分布区扩大，种群开始扩 

张[37].范启基于线粒体细胞色素b(c；yfW基因片段构建系统发育树以探讨长江流域餐条的群体历史动态，中 

性检验和核苷酸错配分析显示鲎条5 个谱系均经历过种群扩张，其中谱系 A 的扩张时间处于第四纪间冰 

期[38]，这一时期相对于冰期气候温暖，海平面上升，有利于物种的生存，也有利于物种的向外扩散，呈现出从 

上游向中游扩张的规律[39].

3.3 系统发育研究

系统发育是研究物种之间进化关系的，开展舶亚科鱼类系统发育的研究旨在探讨舶亚科鱼类在我国的 

地理分布格局形成的原因及其演化，以期建立舶亚科鱼类全面的系统进化关系，阐述其进化规律.

目前关于鱼类系统发育学的研究方法主要有形态学、化石、分子生物学等研究，尤其是分子生物学的快 

速发展减小了系统误差，提高了系统发育分析的准确性和可靠性.在舶亚科鱼类属间系统发育和单系性的研 

究中国内外学者存在很大的分歧[4°].特别是舶亚科单系性问题的研究一直是争论的焦点，虽然已经开展了 

形态骨骼特征和分子生物学的研究，但至今仍尚未被解决.H ow es通过形态学的研究方法把舶亚科鱼类的 

骨骼特征进行比较，将舶亚科划分为®群、舶群和 chelme群，认为其不是一个单系群[41];而王伟基于舶亚科 

鱼类的线粒体控制区 （ D — LOOP)基因序列构建了 NJ，M P和 B I树 ，其结果一致支持舶亚科为单系群[13].在 

舶亚科鱼类属间系统发育的研究中采用分子手段的研究方法相对较少，由于舶亚科鱼类系统发育关系未能 

完全建立，所选用的 D N A 分子标记不具代表性致使许多的研究结果存在很大争议.谢仲桂基于线粒体 

D N A 细胞色素b 基因序列对舶亚科相关类群进行了系统发育重建，结果表明舶亚科与鲴亚科或雅罗鱼亚科 

之间亲缘关系较近，餐属和依氏鱼属、拟餐属、飘鱼属、似鰌属亲缘关系较近可以聚为一支，华鳊属与鲂属鱼 

类之间遗传分化较小互为姊妹群，锯齿海南®和细鳊与舶亚科其他属之间亲缘关系较远，遗传分化较大[42]; 

而 D ai等人利用骨骼差异的特征，以草鱼和青鱼为外类群对舶亚科进行了系统发育研究，认为舶亚科是一个 

单系类群.其中华鳊属、鲂属、鳊属亲缘关系较近，演化成了特化类群；罗碧鱼属、大鲭鱼属和鲎属、似鰌属、飘 

鱼属之间遗传分化较小，亲缘关系较近；白鱼属和依氏鱼属是一支亲缘关系较近的原始种群[1°].

综合目前的形态学和线粒体基因的研究结果，舶亚科鱼类在单系性和属间系统发育的研究仍然存在很 

大的分歧和争议.今后可以从基因组和转录组水平研究舶亚科鱼类系统演化关系，对舶亚科鱼类系统进化关 

系进行全面的评估，用科学的方法去揭示舶亚科系统发育问题和自然演化的实质过程[13].

3 . 4 谱系地理格局研究

谱系地理格局主要是研究现有物种地理分布形成的原因及这种原因与地质变化之间的关系，进而探究 

相关地质运动对物种起源变化及地理分布的影响.初级淡水鱼类的迁徙方式大致有三种，经过地壳运动造成 

各个水系相连而迁徙；冰河时期天气寒冷大量水分储存在冰层之间，因而海平面下降，致使河流下游水系相 

连;小型海湾大量注人淡水，导致鱼类的迁徙.研究不同水系近缘物种的分布，能够验证一定的地质、水系 

的演化与变迁.舶亚科鱼类在我国分布广泛，开展其谱系生物地理学研究，有助于探索我国地质历史和水系 

变迁历史对鱼类分布和种群结构的影响.范启等对长江流域餐种群遗传结构研究中指出，长江中下游地区种 

群间的遗传分化程度和遗传距离都较小，可能与冰河时期，海平面下降，长江中下游的湖泊与长江干流相连，
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种群间基因交流频繁有关，也可能是在全新世长江中下游地区多发洪水，促使种群间的基因交流[39].

对舶亚科鱼类谱系地理格局的研究，不仅可以揭示该物种的起源演化，探讨我国不同水系演化和地质历 

史对鱼类遗传多样性的影响，同时也为舶亚科鱼类的保护和管理提供科学依据.

4 在分子育种方面的应用

我国是一个水产养殖大国，但是良种繁育体系的不完善，选种育种技术的不成熟，加之许多主要养殖品 

种经过不良的人工驯养、人工繁殖之后，群体发生遗传漂变，遗传多样性降低，性成熟早，肉质品味下降等现 

象，这不利于我国水产养殖业健康稳定发展.

因此，建立完善的良种繁育体系，发展选种育种技术，培育抗逆性强、生长性能好的优质水产品，进而提 

高养殖效益，实现渔业健康稳定的发展.张新辉等利用雌核发育技术对团头鲂发育后的外部形态、性腺发育、 

遗传特征进行了研究和分析，结果表明雌核发育群体与正常交配群体之间在遗传结构没有太大差别，个体之 

间差异不显著，这说明人工诱导雌核发育技术是实现良种培育、构建稳定家系方面是一种有效的方法和途 
径M .

分子育种技术很好地解决了舶亚科鱼类由于近交产生的遗传衰退问题[45]，有利于建立具有优良性状的 

家系、品系、纯系，充分发挥和利用舶亚科鱼类丰富遗传资源优势.

5 在种质鉴定方面的应用

鱼类种质资源的优劣是关乎水产品加工生产、优良品种选育和水产养殖业健康稳定发展的一个重要物 

质基础.近年来为提高产量增加收益而盲目增加养殖密度的不合理做法，导致养殖品种个体普遍小、遗传多 

样性降低、防御病害的能力下降等现象普遍发生.所以为了保护鱼类种质资源和促进整个产业链的发展，开 

展鱼类种质资源的鉴定的工作显得非常必要.

种质鉴定用传统的形态分类很难确定具体分类地位，借助分子生物学方法及分子信息不仅可以有效区 

分不同种之间以及不同种群之间的亲缘关系，还可以代表其遗传结构的类同.张倩倩等人利用微卫星分子标 

记技术构建了鳊鱼和鲂鱼类群的微卫星D N A 数据库，并对鳊、鲂鱼类不同群体进行了亲缘关系鉴定，其结 

果产生的特异性条带可以将鲂属和鳊属区分，这种方法可以作为中国、鳊鲂鱼类种质鉴定的参照[46];边琳鹤 

等人采用线粒体D 环作为分子标记，对四种鲤科鱼类种间鉴定进行了研究，结果显示种间特征性碱基的存 

在，可以严格将它们区分[47];彭居俐等人采用线粒体C0 1 基因对舶属鱼类进行物种鉴定，结果发现 C0 1 基 

因能够很好地区分舶属各个物种，是一个很好的D N A条形码序列[48].

6 展 望

近几十年来，随着分子生物技术的不断发展和完善，研究者对鱼类遗传多样性的研究从形态学水平、细 

胞学水平、生理生化水平发展到了 D N A 分子水平.以第一代为核心的R FLP，R A PD，A F L P，m tD N A分子 

标记技术和以第二代为核心的微卫星、IS S R为核心的分子标记技术使我们从微观的角度更直接地获得丰富 

的遗传信息[49].但在各种鱼类遗传多样性的研究技术中，都存在一定的局限性和缺陷[6].因此，开发遗传稳 

定性高、位点丰富、适用性性强、易于操作、成本较低的遗传标记，对于鱼类遗传多样性的研究、生物多样性的 

保护、渔业资源管理有着广阔的前景.

舶亚科鱼类在我国有较广泛的分布，并且具有较高的经济价值.由于水环境的变化和水利工程建设等人 

类活动的加剧，舶亚科鱼类栖息地遭受破坏和片段化，不利于其资源的保护.为此，有关舶亚科鱼类遗传多样 

性的研究逐渐成为我们关注的焦点.但总体来说，目前我国对舶亚科鱼类遗传多样性的研究还处于认识阶 

段，围绕舶亚科鱼类资源的开发、保护、利用三方面相结合的研究有待进一步加强[6].今后我们突破的重点是 

以直接测序、D N A 芯片、变性高效液相色谱、质谱检测技术、高分辨率溶解曲线等[5°]为代表的高通量、自动 

化程度较高的检测方法结合转录组学、蛋白质组学、基因组学、代谢组学等[51]多种组学技术的研究必然帮助 

我们不断拓宽和深人了解舶亚科鱼类系统发育、遗传结构和亲缘关系的演变等分子机制，另外以纳米孔测序
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为代表的第四代测序技术的不断完善和发展[52]，从传统的生化反应转变为物理手段，不仅节约测序成本，也 

为舶亚科鱼类遗传多样性的研究提供新思路.
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Genetic Diversity of C u l te r in a e  in China ： a Summary and Prospectiveness
Gu Qianhong, Fang Dongdong, Cheng Qingqing, Zhou Chuanjiang

(College of F isheries, H enan Normal U niversity , Xinxiang 453007, China)

Abstract ： Cw^erznae is wildly distributed in China, however, few studies have been conducted to investigate the popula­
tion genetics of Culterinae. Th e  geographical distribution and genetic diversity of Culterinae have been summarized in this pa­
per, and it mainly focuses on the population genetic diversity, population genetic structure, phylogenetic relationship, historical 

demography and the pattern of phylogeography. Furthermore, it reviewed the application of genetic diversity on the molecular 

breeding, germplasm identification. W e  hope to provide ne w  insights into research on genetic diversity of Culterinae ■, improve 
the conservation and evaluation of germplasm resources and promote the healthy development of the aquaculture, in order to a­

chieve the management and sustainable use of Culterinae.
Keywords：Cw/rerznae； geographical distribution； genetic diversity； population genetic structure
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