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摘要: 为探究北方地区拉氏大吻鱥(Rhynchocypris lagowskii)群体的遗传多样性, 研究利用基因分型技术(Geno-
typing-by-sequencing, GBS), 对天津宁河、天津蓟州、天津泃河和辽宁太子河4个拉氏大吻鱥群体共109尾个

体进行全基因组水平的单核苷酸多态性(Single nucleotide polymorphism, SNP)标记开发和遗传特征分析。通

过测序共获得SNP标签3723530个, 经过滤后共得到高质量SNP 位点133536个用于遗传多样性分析。4个群体

的期望杂合度(He)为0.0397—0.0884, 观测杂合度(Ho)为0.0394—0.0818, 核苷酸多样性(Pi)为0.0406—0.0908,
多态信息含量(PIC)值为0.0327—0.0717, 群体间的遗传分化系数(FST)为0.0039—0.8148, 群体内近交系数

(Fis)为0.0567—0.5480。遗传结构分析表明4个群体聚为3个明显的类群, 天津宁河群体和天津蓟州群体的个

体聚为一支, 辽宁太子河群体和天津泃河群体的个体分别聚为一支。4个群体均发现了群体特异性SNP标记,
可以作为拉氏大吻鱥群体鉴定、群体遗传、性状关联分析和进化分析的候选分子标记。种群历史动态研究

表明, 4个群体在第四纪冰川期均经历了有效群体大小(Ne)急剧下降过程。
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拉氏大吻鱥(Rhynchocypris lagowskii), 也称拉

氏鱥, 俗称柳根鱼, 隶属鲤形目, 鲤科, 雅罗鱼亚科,
鱥属, 是一种小型淡水经济鱼类, 在我国黑龙江、

辽河、黄河、淮河、海河及长江中上游的支流等

水域均有分布
[1]
。拉氏大吻鱥肉质细嫩, 味道鲜美,

有很高的营养价值和经济价值, 被农业农村部遴选

为2022年十大特色水产种质资源
[2, 3]

。同时, 也是

中国特有珍稀冷水鱼类——秦岭细鳞鲑(Brachy-
mystax tsinlingensis)的主要饵料生物

[4]
。近年来, 由

于环境污染和过度捕捞, 其自然种群数量在逐渐减

少, 导致市场供不应求
[3]
。拉氏大吻鱥在东北地区

人工繁殖和养殖已获得成功, 并取得了良好的经济

效益
[5—7], 但养殖的苗种多为野生亲本驯化繁殖, 未

经过系统的选育。目前, 对拉氏大吻鱥的研究主要

集中在形态特征与分类
[8]
、人工繁殖和养殖技术

[5, 6]
、

肌肉营养成分分析
[3]
、染色体核型

[9]
等。关于拉氏

大吻鱥群体遗传研究较少, 张帅
[9]
基于线粒体D-loop

基因分析了哈尔滨、吉林和本溪3个拉氏大吻鱥群

体的遗传多样性 , 杨培民等
[10]
用线粒体D-loop和

Cyt b基因序列研究了吉林延吉、敦化和辽宁法台

拉氏大吻鱥群体的遗传多样性和遗传结构, 以上研

究均表明东北地区的拉氏大吻鱥群体遗传多样性

较高, 尚未见应用GBS技术对拉氏大吻鱥进行遗传

多样性分析的报道。

传统群体遗传多样性分析多采用限制性片段

长度多态性(RFLP)、扩增片段长度多态性(AFLP)、
线粒体  DNA  (mtDNA)和微卫星 (SSR)等遗传标

记。单核苷酸多态性(SNP)是基于单核苷酸的突变,
在基因组中数量多、分布广, 且具有相对较高的遗

传稳定性, 在动物遗传育种及遗传多样性评估中有

着重要作用
[11]
。随着分子生物学技术的发展, 涌现

出多种可以获取SNP标记的高通量测序方法 , 如
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GBS、2b-RAD、dd-RAD、SLAF等 [12]
。GBS技术

是简化基因组技术的一种, 可根据研究目的灵活调

整所需捕获酶切位点的片段数(Tags), 从而获得大

量高效的SNPs 标记。该方法成本低、效率高, 是
近几年来水产动物种群进化、遗传结构分析和基

因组选择的有效工具。已应用于半滑舌鳎(Cyno-
glossus semilaevis)[13]

、三角鲂(Megalobrama termi-
nalis)、翘嘴鲌(Culter alburnus)、蒙古鲌(Chanodic-
hthys mongolicus)[14]

、太平洋褶柔鱼(Todarodes pa-
cificus)[15]

、托氏琩螺(Umbonium thomasi)[16]
等水产

动物SNP标记的开发和遗传多样性研究。本研究

基于GBS 测序技术分析4个不同拉氏大吻鱥群体的

遗传多样性和遗传结构, 旨在探明北方拉氏大吻鱥

群体的遗传多样性水平和亲缘关系, 为拉氏大吻鱥

种质资源保护、评价和群体选育提供依据。

 1    材料与方法

 1.1   实验材料

4个群体拉氏大吻鱥用于GBS分析, 2个养殖群

体分别采自天津市宁河区养殖场(H群体)和天津市

蓟州区养殖场(L群体), H群体2016年引自黑龙江又

经4代繁育, L群体2021年引自辽宁辽阳, 又经1代繁

育。2个野生群体分别采自天津市蓟州区泃河(Y群

体)和辽宁省本溪市太子河(B群体; 表 1)。实验鱼

活体运回实验室, 用MS-222麻醉后, 剪取尾鳍迅速

放于液氮中速冻, –80℃保存备用。

 1.2   基因组DNA提取

利用天根生化科技(北京)有限公司的海洋动物

组织基因组DNA提取试剂盒提取拉氏大吻鱥基因

组DNA。DNA 样品经1%琼脂糖凝胶电泳和超微

量紫外分光光度计(NanoDrop One)检测合格后, 将
合格的DNA样品稀释至50 ng/μL, –20℃保存备用。

 1.3   GBS文库构建

稀释好的DNA样品送至上海欧易生物医学科

技有限公司进行建库测序
[17]
。基因组DNA用限制

性内切酶PstI-HF和MspI进行双酶切, 设置酶切组

和对照组, 37℃反应2h。酶切产物用T4 DNA连接

酶加接头, 22℃连接2h, 使用0.7倍体积的Sera-Mag
beads对连接产物进行纯化回收, 去除小于300 bp的
小片段。对纯化后的连接产物进行PCR扩增, 程序

为95℃ 30s, (95℃ 30s, 62℃ 20s, 68℃ 15s), 16个循

环, 68℃ 5min, 4℃保存。使用 Qubit 测定 PCR 产
物浓度, 对浓度大于5 ng/µL的合格样品, 取相同总

量的DNA混合建库 , 使用Illumina Novaseq PE150
测序平台对混合好的文库进行测序。

 1.4   数据质控及SNP鉴定

测序的原始数据(Raw data)去除接头, 过滤删

除不含有限制性内切酶识别位点的序列, 含N量超

过8%的碱基序列及低质量reads, 获得HQReads用
于统计分析。使用Stacks软件

[18]
对获得的GBS测序

数据(HQReads)进行聚类及SNP分型, 并使用vcftools
软件(version 0.1.14)[19]

对获得的SNP分型结果进行

过滤, 剔除非二等位位点, MAF 小于 0.01 的位点和

SNP分型缺失率高于20%的位点, 得到样本的SNP
分型结果。

 1.5   群体遗传学分析

使用GCTA软件(version: 1.26.0)[20]
对获得的SNP

标记进行主成分分析(Principal Component Analy-
sis, PCA)。采用R包genepop[21]

计算每个群体的多

态位点比例(PO)、观测杂合度(Ho)、期望杂合度

(He)、多态信息含量(PIC), 群体间遗传分化系数(FST)
和遗传距离(DR), 采用vcftools软件(Version 0.1.14)
计算核苷酸多样性(Pi)。利用 ADMIXTURE软件

[22]

进行群体结构分析, 根据 CV (Cross Validation Error)
确定的最优 K 值, 使用pong软件

[23]
对所有个体进行

种群结构聚类。通过treebest软件(Version: 1.9.2)[24]

计算距离矩阵, 采用邻接法(Neighbor-joining method)
构建进化树, 进化树的可靠性通过bootstrap 法进行

检验(重复1000次)。
 1.6   特异性SNP位点筛选

对4个群体中缺失型的SNP位点进行过滤, 按
照组内一致性100%进行筛选, 即组内所有样本均

发生突变记为发生突变。对未筛选到特异性SNP
位点的群体, 使用vcftools软件计算群体间每个SNP
位点的FST值, 筛选FST值>0.25的位点, 即高度分化

位点, 作为两个群体的差异SNP位点。

 1.7   种群历史动态分析

使用 easySFS  (https://github.com/isaacovercast/
easySFS)软件和stairway plot (https://github.com/xiao
ming-liu/stairway-plot-v2/tree/master)软件进行种群历

史动态分析, 估算各群体的有效群体大小(Ne)。拉

 

表 1   拉氏大吻鱥样本采集信息

Tab. 1   Sample information of R. lagowskii

群体
Population

采样地点
Sampling site

经纬度
Latitude

and
longitude

样本数量
Sample

No.

采样部位
Sampling
position

天津宁河群
体(H群体)

天津市宁河区
养殖场

39.40°N,
117.84°E 30 尾鳍

天津蓟州群
体(L群体)

天津市蓟州区
养殖场

40.03°N,
117.45°E 28 尾鳍

天津泃河群
体(Y群体)

天津市蓟州区
泃河

40.19°N,
117.45°E 26 尾鳍

辽宁太子河
群体(B群体)

辽宁省本溪市
太子河

41.13°N,
124.15°E 25 尾鳍
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氏大吻鱥2年性成熟, 因此世代间隔时间(g)为2年,
每代核苷酸突变速率(μ)参考鲤(Cyprinus carpio)[25],
为3.51×10–9

。

 2    结果

 2.1   数据质控及SNP鉴定

109个拉氏大吻鱥样本通过测序共得到数据量

70.32 Gb, 过滤去除低质量数据后, 得到高质量数据

56.44 Gb, 平均每个样本0.52 Gb, 其中Q20≥96.18%,
Q30≥90.08%, 符合数据分析要求。测序共获得

SNP标签3723530个, 平均测序深度28.01x, 经过滤

后共得到 SNP 位点133536个。

 2.2   遗传多样性分析

4个拉氏大吻鱥群体的遗传多样性指标见表 2。
4个群体Ho在0.0394—0.0818, He在0.0397—0.0884,
天津蓟州群体Ho最高, 辽宁太子河群体He最高, 天
津泃河群体杂合度水平最低。4个群体的PIC值在

0.0327—0.0717, Pi在0.0406—0.0908,  两个指标均

以辽宁太子河群体最高, 天津泃河群体最低。天津

泃河群体近交系数最大, 为0.5480, 天津宁河群体近

交系数最小, 为0.0439。总体来看, 辽宁太子河群体

和天津蓟州群体的遗传多样性水平要高于天津宁

河群体和天津泃河群体。

 2.3   群体间遗传分化和基因流

4个群体间的遗传分化系数 (FST)在0.0039—
0.8148 (表 3), 其中天津宁河群体和天津蓟州群体

间的遗传分化最小, FST值为0.0039。天津宁河群体

和天津蓟州群体与其他2个群体的FST值在0.7390—
0.8098, 遗传分化极大。进一步进行群体间基因流

(Nm)分析显示, 天津宁河群体和天津蓟州群体间的

基因流最大为63.8526, 二者与辽宁太子河群体和天

津泃河群体间的基因流较小, 在0.0568—0.0883。
 2.4   群体遗传结构分析

使用GCTA软件对获得的SNP标记进行主成分

分析, 得到各群体样品的主成分聚类情况。如图 1
所示, 4个群体聚为3个明显的类群, 天津宁河群体

和天津蓟州群体的个体聚为一群, 辽宁太子河群体

和天津泃河群体的个体分别聚为2个不同的类群。

采用邻接法构建进化树, 4个群体的个体聚为

3大支, 天津宁河群体和天津蓟州群体的个体聚为

一支, 辽宁太子河群体和天津泃河群体的个体分别

聚为一支(图 2), 与主成分分析结果一致。

应用ADMIXTURE软件, 根据 CV error (Cross
validation error)最低点对应的 K值来确定最佳分群

数为3, 即所有样品划分为3个亚群, 遗传结构图如

图 3所示, 不同颜色代表不同的祖先血统, 在柱状图

中的颜色比例代表样本包含的血统比例。由图 3可
知, 天津宁河群体和天津蓟州群体的个体来自相同

的祖先血统, 辽宁太子河群体和天津泃河群体具有

相对独立的祖先血统, 与系统进化树的分析结果相

一致。

 2.5   群体特异性SNP标记分析

对4个群体中缺失型的位点进行过滤, 按照组

内一致性100%进行筛选, 即组内所有样本均发生

突变记为发生突变。最终经过过滤, 辽宁太子河群

体共筛选到42个contig57个特异性SNP位点, 其中

 

表 2   拉氏大吻鱥群体遗传多样性参数

Tab. 2   Index of genetic divcrsitv of the R. lagowskii populations

群体
Population

观测杂合
度Ho

期望杂合
度He

多态信息
含量PIC

核苷酸多
样性Pi

近交系
数Fis

天津宁河群
体(H群体)

0.0613 0.0643 0.0548 0.0655 0.0567

天津蓟州群
体(L群体)

0.0818 0.0854 0.0717 0.0872 0.0636

天津泃河群
体(Y群体)

0.0394 0.0397 0.0327 0.0406 0.5480

辽宁太子河
群体(B群体)

0.0761 0.0884 0.0740 0.0908 0.1517
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图 1   拉氏大吻鱥4个群体的主成分分析

Fig.  1    Principal  Components  Analysis  of  four  populations  of R.
lagowskii

 

表 3   拉氏大吻鱥群体的FST值(对角线下)与基因流Nm

(对角线上)
Tab. 3   Pairwise FST values (below diagonal) and Nm (above diago-
nal) among R. lagowskii populations

群体
Population

辽宁太子河
群体(B群体)

天津宁河群
体(H群体)

天津蓟州群
体(L群体)

天津泃河群
体(Y群体)

辽宁太子河
群体(B群体)

— 0.0883 0.0883 0.0662

天津宁河群
体(H群体)

0.7390 — 63.8526 0.0587

天津蓟州群
体(L群体)

0.7390 0.0039 — 0.0568

天津泃河群
体(Y群体)

0.7907 0.8098 0.8148 —

3 水   生   生   物   学   报 2025, 49(11): 102503



contig124088突变位点最多, 有6个位点发生突变。

天津泃河群体共筛选到 33个 contig45个特异性

SNP位点, 其中contig56419突变位点最多, 有5个位

点发生突变, 位点信息见表 4。按照组内归一化方

法, 天津宁河群体和天津蓟州群体未筛选到特异性

SNP位点, 进一步筛选2个群体间高度分化(FST值

>0.25)的位点, 共得到9个contig12个SNP位点(表 5)。
根据贝叶斯信息准则 (BIC)最佳建树模型SYM+
ASC+G4构建系统进化树, 可以较好地区分天津宁

河和天津蓟州2个群体。以上这些位点可以作为拉氏

大吻鱥群体遗传分析和种群鉴定的候选分子标记。

 2.6   种群历史动态

在4个拉氏大吻鱥群体中, 辽宁太子河群体、

天津宁河群体和天津蓟州群体有效群体大小

(Ne)变化趋势较一致, 约在1000万年前经历了种群

扩张, 在约500万—600万年前Ne达到最大值, 此后

迅速下降, 辽宁太子河群体Ne值下降最大, 有效群

体大小明显低于天津宁河群体和天津蓟州群体 ,
直到 4000年前左右, 3个群体Ne值趋于平稳。天津

泃河群体在约80万年前Ne达到最大值, 此后缓慢

下降, 在1万年前Ne值趋于平稳。天津泃河群体在

顶峰时的Ne值明显低于辽宁太子河群体、天津宁

河群体和天津蓟州群体顶峰时的Ne值。在经历种

群收缩后 , 约7万—8万年前至今 , 天津泃河群体

Ne值高于其他3个群体, 辽宁太子河群体Ne值最小

(图 4)。
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图 2    4个拉氏大吻鱥群体的系统进化树

Fig. 2    Phylogenetic tree of four R. lagowskii populations

 

K=3

辽宁太子河群体 (B) 天津泃河群体 (Y) 天津宁河群体和天津蓟州群体 (H&L)

图 3    K值为3时的拉氏大吻鱥群体遗传结构图

Fig. 3    Genetic structure of R. lagowskii populations when K value is three
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表 4    拉氏大吻鱥群体特异性SNP位点

Tab. 4    Specific SNP loci of R. lagowskii populations

辽宁太子河群体(B群体) 天津泃河群体(Y群体)
Contig POS REF ALT Contig POS REF ALT

contig8071 169 C G contig67 235 G A

contig10725 119 G T contig7242 127 T C

contig12947 272 A C contig14064 239 G A

contig16578 177 A G contig16578 207 C G

contig16923 148
205

A
A

G
C

contig16868 210 C T

contig22163 186 A T contig16923 158 A C

contig32454 207 C T contig20447 121 A G

contig38778 267 A C contig21155 170 C T

contig39454 105
239

T
A

C
G

contig40375 100 T A

contig40375 204 C T contig41943 126
194

A
G

T
A

contig41020 215 G C contig48378 195
197

A
G

C
A

contig41481 142 G A contig49731 216 C T

contig43328 127 G C contig56419 188
200
208
237
244

T
C
T
T
C

G
T
C
C
G

contig45138 151 T C contig58677 102
214

G
C

T
G

contig48126 229 A G contig63059 164
166

A
A

C
G

contig49038 204 G A contig71339 151 A G

contig49731 108 T C contig81083 158 C A

contig55825 187
190

A
G

T
C

contig87654 117 C T

contig56419 192
206

G
T

A
C

contig89634 204 A G

contig67697 123 G T contig90055 198
247

G
A

T
T

contig71027 218 C G contig92214 137 C G

contig76406 161 C T contig98978 176 C T

contig81083 187 A G contig116251 199 T C

contig90055 128 G A contig118188 217 T C

contig90336 120
177

G
A

C
G

contig118643 257 T C

contig97273 217 T A contig121453 101
173

G
C

T
G

contig97435 196 G C contig124088 196 A G

contig105667 151 T G contig129277 114 C A

contig109124 118
119

A
G

G
A

contig130943 211 C T

contig111190 223 A G contig131243 108 T C

contig113654 195 G A contig137656 106
193

A
G

G
T

contig115007 142 C G contig151944 138
224

G
T

C
C

contig116322 153
158
201

G
A
T

A
C
C

contig158578 205 C A

contig119589 111
237

A
T

G
A

contig124088 200
232
244
253

T
T
C
T

G
G
T
A
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 3    讨论

 3.1   遗传多样性

遗传多样性是评估种群资源状况的重要参数,
也是群体选育中基础群体选择的重要依据, 遗传多

样性高的种群其生存适应能力较强。GBS技术通

过高通量测序可以获得覆盖整个基因组信息的大

量 SNP 变异位点信息, 特别适合大样本量, 无参考

基因且重复序列含量较高的物种的遗传多样性分

析
[26, 27]

。贾磊等
[13]
通过GBS技术分析了半滑舌鳎

野生群体和养殖群体的遗传多样性, 结果表明野生

群体的总体遗传多样性略高于养殖群体, 个别养殖

群体高于野生群体。罗慧等
[15]
基于GBS技术筛选

出的45266个高质量的SNP位点分析了青海湖水域

6个地理群体青海湖裸鲤的遗传特征, 结果表明6个
群体属于一个集群, 种群结构单一。本研究应用

GBS技术获得了133536个高质量的SNP位点, 分析

了北方地区4个拉氏大吻鱥群体的遗传多样性和遗

传结构。在遗传多样性参数中, 杂合度、多态信息

含量(PIC)、核苷酸多样性(Pi)均是衡量群体遗传多

样性的重要参数。当He＞Ho时, 群体内可能发生近

交或受到了人工选择的影响。本研究中4个群体的

He均略高于Ho, 说明无论是野生群体还是养殖群体

都有一定程度的近交。其中, 天津泃河群体的近交

系数(Fis)最大, 多态信息含量(PIC)最低, 为中度多

态性水平; 其他3个群体的近交系数较小, PIC值均

大于0.05, 为高度多态性水平
[28]
。在4个群体中, 天

津宁河群体原始群体2016年引自黑龙江, 天津蓟州

群体2021年从辽宁辽阳引进, 其原始群体2013年引

自黑龙江, 两个群体即使经过多年的人工养殖, 仍
保持较高的遗传多样性水平。天津泃河群体和辽

宁太子河群体虽同为野生群体, 但天津泃河群体的

杂合度、多态信息含量(PIC)、核苷酸多样性(Pi)等

续表 4
 

辽宁太子河群体(B群体) 天津泃河群体(Y群体)
Contig POS REF ALT Contig POS REF ALT

255
261

A
C

G
T

contig129277 183 G T

contig133179 240 G A

contig136314 234 T C

contig137656 170
177

C
C

T
T

contig141515 112 T C

contig150612 183 G A

contig151944 127 T C

注: Contig. 变异位点存在的重叠群; POS. 变异位点相对于参考基因组所在的位置; REF和ALT. 参考序列的碱基和相对应位置的

突变碱基
Note: Contig. contig with mutation sites; POS. The position of the mutation site relative to the reference genome; REF& ALT. The base

of the reference sequence and the mutated base at the corresponding position
 

表 5    天津宁河群体和天津蓟州群体间FST值>0.25的SNP位点

Tab. 5    SNP loci of FST>0.25 in Ninghe and Jizhou R. lagowskii populations

Contig POS REF ALT 天津宁河群体(H群体) 天津蓟州群体(L群体) FST 值
contig84061 137 G A AG GG AA AA 0.39

126 A T AT TT AA 0.39

71 A C AC CC AA AA 0.38

134 G A AG AA GG GG 0.37

contig36093 78 T A AT TT AA AT TT AA 0.37

contig4751 202 C A CC AC CC AC AA 0.34

contig136154 213 C A AA AC AA AC CC 0.31

contig54411 213 G A GG AG GG AG AA 0.31

contig192971 139 G T TT GG GT TT GG GT 0.28

contig54899 215 T G TT GG GT TT GT 0.28

contig129435 140 C T CC CT CC CT TT 0.26

contig118998 271 A G AA AG AA AG GG 0.25
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遗传多样性指标均明显低于辽宁太子河群体。张

帅等
[9]
和杨培民等

[10]
基于线粒体D-loop和Cyt b基因

研究了黑龙江、吉林、辽宁地区拉氏大吻鱥群体

的遗传多样性, 结果表明东北地区的拉氏大吻鱥群

体遗传多样性较高, 与本研究结果相一致。泃河为

天津蓟运河的支流, 在蓟运河的上游, 2013年以来

干旱少雨, 河道周边基本为农田, 由于畜禽养殖、

水产养殖和农药化肥施用等活动, 水质污染严重,
2020年5个水质监测断面水质为V类或劣V类

[29]
。

有研究表明河流水质及河岸带等环境因素是限制

拉氏大吻鱥幼鱼生存的重要因素
[30], 由此推断, 干

旱少雨和水质污染可能给拉氏大吻鱥的栖息地造

成了破坏。环境污染会引起种群规模的减少, 由于

随机的遗传漂变, 降低种群的遗传多样性水平。即

使种群最后实现了对新环境的适应, 并恢复到原来

的种群数量, 也会由于奠基者效应(Founder effects),
造成遗传来源单一, 遗传变异性大大降低

[31]
。因此,

通过生态修复和水域生态恢复等手段, 提高蓟运河

水体的自净能力, 实现蓟运河生态的全面复苏保护

至关重要
[29]
。

 3.2   群体遗传结构

群体的遗传分化系数(FST)是揭示种群间遗传

分化程度的重要指标, FST值在0—0.05表示群体间

遗传分化很弱 , 在0.05—0.15表示遗传分化中等 ,
0.15—0.15表示分化较大, FST值大于0.25表示分化

极大。天津宁河群体和天津蓟州群体间的FST值为

0.0039, 几乎没有遗传分化, 两个群体间的基因流、

系统进化树和遗传结构分析均显示两个群体的个

体来自相同的祖先群体, 两个群体的祖先群体均来

自黑龙江, 在不同的养殖环境下, 祖先群体中的某

些SNP位点仍然具有遗传稳定性, 说明SNP标记是

进行遗传多样性分析的准确且高效的遗传标记。

但经过多年不同环境下的人工选择和环境压力, 群
体内也发生了一定的遗传变异, 从进化树可以看出,
虽然两个群体聚为1大支, 但在其内部每个群体内

多数个体还是先聚为1小支, 再和另一群体个体聚

在一起。辽宁太子河群体和天津泃河群体间及二

者与天津宁河群体和天津蓟州群体间的FST值均在

0.7以上, 遗传分化很大, 表明辽宁、黑龙江和天津

3个地理群体的拉氏大吻鱥遗传差异较大, 可能是

群体间栖息地环境的不同导致的。拉氏大吻鱥分

布范围较广, 北起黑龙江南至黄河、长江等水系的

支流中均有分布, 比较转录组研究表明, 拉氏大吻

鱥受温度、溶氧、pH等环境因子影响的基因得到

了正向选择, 在长期进化过程中产生对不同温度的

适应性
[8], 从而形成了相对独立的遗传结构。

 3.3   SNP标记应用分析

本研究的4个群体均发现了群体特异性SNP标
记, 辽宁太子河群体和天津泃河群体依据单个的

SNP位点就可以区分, 天津宁河群体和天津蓟州群

体虽同为一个祖先群体, 但本研究筛选的高度分化

的12个SNP位点组合, 可以区分93%以上的两个群

体个体, 这些位点可以作为拉氏大吻鱥群体鉴定的

分子标记。SNP标记是遗传变异中最常见的一种,
在生物基因组中分布广泛, 作为最新型的遗传标记

技术, 已在水产动物亲子鉴定、生物性状的关联分

析、群体遗传分析等领域广泛应用。游淞元等
[32]

基于192个SNP标记建立了长毛对虾亲子鉴定技术;
研究人员已鉴定出多个与鱼类病毒病相关的候选

SNP位点及抗逆性状相关的SNP位点
[33—34]; 谢玲莉

等
[35]
基于全基因组重测序获得的6548523个SNP位

点, 探讨了亚洲地区草鱼种群的遗传多样性和适应

性进化。本研究获得的SNP标记也可作为拉氏大

吻鱥群体遗传、性状关联分析和进化分析的候选

分子标记 , 未来应加大采样范围 , 采用微卫星标

记、基因组重测序等技术, 更全面准确的揭示拉氏

大吻鱥不同地理群体间可能存在的遗传差异及与

环境因子相关的本地适应性现象。

 3.4   种群历史动态分析

有效种群扩张和收缩的波动被认为是大多数

鱼类的普遍特征。Li等[36]
利用高质量的基因组组

装和测序数据 , 估算了约1000万年前至1万年前

12个代表性硬骨鱼类的有效群体规模。结果表明,
在新近纪和第四纪期间, 大多数硬骨鱼类都经历了

多轮种群收缩和扩张。本研究中除天津泃河群体

外, 其他3个群体均经历一轮扩张和收缩。多轮种

群收缩和扩张可能与冰川期和间冰期的交替有关,
且对生活在水温较高的水域上游的物种如尼罗罗
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图 4   四个拉氏大吻鱥群体有效群体大小历史变化图

Fig.  4    Historical  changes  in  effective  population  size  of  four R.
lagowskii populations
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非鱼(Oreochromis niloticus)等鱼类的 Ne 值影响较

大
[36]
。拉氏大吻鱥温度耐受范围较广, 对温度变化

有较强的适应性
[37], 冰川期和间冰期的温度变化可

能对其有效群体大小影响有限。但自冰川期(1.2万—
11万年前)开始以来, 日益剧烈的冰川作用, 使大多

数鱼类的Ne值急剧下降, 本研究也有相似的结果。

天津泃河群体有效群体经历两轮收缩, 可能与第四

纪黄渤海地区发生的多次海侵海退事件有关, 海水

的侵蚀会对淡水鱼的种群产生影响
[38]
。本研究的

种群历史动态分析是基于简化基因组数据, 与重测

序相比数据量较小, 可能对结果产生一定的影响,
后续将基于深度基因组重测序, 对更多的群体开展

分析, 更详细解析拉氏大吻鱥的种群分化和历史动态。

(作者声明本文符合出版伦理要求)
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GENETIC DIVERSITY ANALYSIS OF NORTHERN RHYNCHOCYPRIS
LAGOWSKII POPULATIONS BASED ON GENOTYPING BY

SEQUENCING TECHNOLOGY

BAI Xiao-Hui1, LIU Ke-Ming1, HE Xiao-Xu1, YOU Hong-Zheng1, LUO Xiao-Nian2, WANG Xiao-Yu1,
BO Qi-Kang1 and ZHANG Wei1

(1. Tianjin Fisheries Research Institute, Tianjin 300221, China; 2. Dalian Ocean University, Liaoning 116023, China)

Abstract: Rhynchochypris lagowskii is a small freshwater economic fish species selected by the Ministry of Agricul-
ture  and  Rural  Affairs  as  one  of  the  top  10  characteristic  aquatic  germplasm  resources  in  2022.  To  investigate  the
genetic  diversity  of  the R.  lagowskii populations  in  northern  China  and  provide  references  for  its  conservation  and
genetic breeding, Genotyping by sequencing (GBS) was used to develop single nucleotide polymorphism (SNP) mar-
kers and analyze genetic characteristics of 109 individuals from four R. lagowskii populations in Ninghe, Jizhou, Juhe
(Tianjin),  and  Taizihe  (Liaoning).  Through  sequencing,  a  total  of  3723530  SNP markers  were  obtained,  and  133536
high-quality SNP loci  were screened for genetic analysis  after  filtering.  The expected heterozygosity (He)  of  the four
populations was 0.0397—0.0884, the observed heterozygosity (Ho) was 0.0394—0.0818, the nucleotide diversity (Pi)
was 0.0406—0.098, the polymorphic information content (PIC) value was 0.0327—0.0717, the genetic differentiation
coefficient  (FST)  was  0.0039 —0.8148,  and  the  inbreeding  coefficient  (Fis)  within  population  was  0.0567 —0.5480.
Genetic structure analysis showed that four populations clustered into three distinct groups, with individuals from the
Ninghe and Jizhou populations in Tianjin clustered into one branch, and individuals from the Taizihe and Juhe popula-
tions in Liaoning and Tianjin clustered into one branch, respectively. Population specific SNP markers were identified
for  all  four  populations,  serving  as  candidate  molecular  markers  for  species  identification,  population  genetics,  trait
association analysis, and evolutionary studies. Population history dynamics research indicates that the four populations
of R.  lagowskii all  underwent  a  process  characterized  by  a  sharp  decline  in  effective  population  size  (Ne)  during  the
Quaternary glacial period.

Key words: GBS; Genetic diversity; SNP marker; Genetic structure; Population dynamics; Rhynchocypris lagowskii
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