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湘江细鳞鲴群体遗传多样性及种群历史动态研究

周思洁1    许丽美1    刘宇路1    黄艳飞1    李德亮1*    龚宇舟1, 2*

(1. 湖南农业大学水产学院, 长沙 410128; 2. 岳麓山实验室, 长沙 410128)

摘要: 本研究共采集湘江永州段(YZ)、衡阳段(HY)、东江湖段(DJH)、茶陵段(CL)和浏阳段(LY)五个群体的

细鳞鲴(Xenocypris microlepis)188尾, 并利用线粒体DNA的D-Loop区序列, 分析湘江细鳞鲴的群体遗传多样性

及种群历史动态。在测序获得的 188 条D-loop序列中共检测出变异位点37个, 单倍型24个, 单倍型多样性

(Hd)、核苷酸多样性 (Pi)和群体间遗传距离分别为0.755—0.911、0.00277—0.00556和0.00467—0.00658。
24个单倍型中仅Hap1为5个群体的共享单倍型, 且单倍型间未形成与地理位置相对应的进化支聚类关系。分

子方差分析结果显示, 5个群体的遗传变异主要来源于群体内部(90.48%), 而群体间的遗传差异仅占总变异的

9.52%。UPGMA聚类分析显示, HY与LY聚为一支, YZ与CL聚为一支。基于Fst指数的计算表明, HY与DJH和

CL存在低等程度的遗传分化, DJH与YZ和CL, LY与其他4个群体均存在中等程度的遗传分化, 而YZ与CL和
HY均不存在分化。Mantel test分析发现, 湘江细鳞鲴群体遗传差异与地理距离间不存在显著相关性。中性检

验及核苷酸错配分析表明湘江细鳞鲴历史上未经历大规模种群扩张或收缩, 而贝叶斯天际线模型推演结果则

揭示了从25万年前至今, 除HY细鳞鲴群体扩张外, 其余4个群体均呈现收缩态势。研究结果对于评价湘江流

域细鳞鲴资源恢复效果及种质资源保护与利用提供参考。
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遗传多样性是物种不断进化, 适应环境的基础,
其水平高低直接影响种群应对环境压力和遗传瓶

颈的能力, 同时也是评价生物资源状况的重要依据
[1]
。

当前, 中国淡水鱼类普遍面临遗传多样性衰减的风

险
[2—5], 这对生物多样性保护提出了严峻挑战。因

此, 系统地开展鱼类种群遗传多样性监测与评估,
对于制定科学的鱼类种质资源保护和利用策略具

有重要指导意义
[6]
。细鳞鲴(Xenocypris microlepis),

又称细鳞斜颌鲴, 隶属于鲤形目(Cypriniformes), 鲤
科(Cyprinidae), 鲴属(Xenocypris), 广泛分布于我国

黑龙江、长江和珠江等水域, 栖息于中下层水体
[7]
。

因形体好、肉质细嫩、味道鲜美、骨刺少, 深受消

费者喜爱, 是我国重要的养殖对象
[8]
。此外, 细鳞鲴

作为杂食性鱼类, 以其发达的下颌角质缘刮食水底

藻类和有机碎屑, 在淡水生态系统中具有清洁水质

和维持水生态系统平衡的功能, 常被用于控制蓝藻

水华的生物治理
[9—11]

。

受过度捕捞、水利设施建设和环境污染等因

素影响, 多地水域细鳞鲴的自然资源呈现衰减的趋

势
[12—15]

。而规模化的增殖放流, 也可能导致人工繁
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殖子代混入野外种群, 影响天然种群遗传结构
[16]
。

目前, 国内针对细鳞鲴群体遗传多样性和种群历史

动态的研究相对有限。张勇
[7]
基于线粒体COI基因

和微卫星标记对钱塘江和曹娥江流域的细鳞鲴群

体的遗传多样性进行评价, 发现它们具有中等程度

的单倍型多样性和低水平的核苷酸多样性, 且群体

间没有显著的遗传分化; 同样基于线粒体COI基因

的研究显示千岛湖的细鳞鲴总体上具有中等水平

的单倍型多样性和核苷酸多样性, 群体间未出现遗

传分化, 但可能经历过种群扩张
[17, 18]

。湘江作为长

江的一级支流, 是湖南省境内最大的河流, 其水生

生物多样性对维持流域生态平衡至关重要
[18]
。细

鳞鲴是湘江的优势物种 , 其占渔获物比例可达

16.3%[19], 这可能与“十年禁渔”的施行及湘江流域

长期的细鳞鲴增殖放流密切相关。据湖南省农业

农村厅数据, 2021—2023年, 仅株洲市、湘潭市和

衡阳市细鳞鲴年放流量分别为4万、10万和50万
尾。然而, 湘江细鳞鲴群体遗传多样性、种群结构

及历史动态仍缺乏系统研究, 研究结果对于评价湘

江流域细鳞鲴资源恢复效果及种质资源保护与利

用具有重要参考价值。

线粒体DNA  (mitochondrial  DNA,  mtDNA)具
有母系遗传、结构简单、进化速度快、无重组、

多拷贝等特点, 是一种理想的分子标记
[20]
。D-loop

区是线粒体DNA中的一段非编码区, 也是线粒体

基因组中进化速度最快、多态性最为丰富的部

分, 适合用作种内不同种群或个体间的遗传分化研

究
[21, 22]

。本研究旨在利用线粒体DNA的D-loop区
序列研究湘江细鳞鲴的群体遗传多样性及其种群

历史动态。

 1    材料与方法

 1.1   样品采集

在长江“十年禁渔”背景下针对湘江展开的渔

业资源监测过程中, 作者于2024年10—11月在湘江

流域的干流及主要支流进行了细鳞鲴的样本采集

工作, 共获取样本188尾, 各采样点的细鳞鲴数量为

永州 (YZ)  26尾、衡阳 (HY)  35尾、资兴东江湖

(DJH) 49尾、株洲茶陵(CL) 48尾、浏阳(LY) 30尾
(图 1)。使用刺网和地笼获取细鳞鲴后全鱼低温运

输至实验室, 剪取背部肌肉置于无水乙醇中低温保

存用于后续实验。

 1.2   基因组DNA提取、PCR扩增及测序

称取约0.3 g背部肌肉组织, 经蒸馏水反复冲洗

后以滤纸吸干表面水分。将样品置于1.5 mL离心

管中剪碎 , 参照TIANGEN组织DNA提取试剂盒

(AG21010, 天根生化科技有限公司, 北京)说明, 加
入裂解液后56℃水浴12h至组织完全裂解, 随后进

行基因组DNA提取。提取产物经1%琼脂糖凝胶电

泳检测质量, 符合要求的DNA样本保存于−20℃环

境中留待后续使用。利用Primer 5[23]
软件根据细

鳞鲴线粒体D-loop区序列特征设计引物, 扩增引物

为F5′-AGCGCCCAGAAAAGAGAGATT-3′,  R5′-G
GGTCCTAAGAAACTCCGCAT-3′, 由上海生工生

物公司合成。取保存的细鳞鲴DNA样品扩增D-
loop序列 ,  PCR反应体系总体积为50 μL, 包括10×
Buffer 5 μL, dNTPs (2.5 mmol/L) 4 μL, 上、下游引

物 (5  mmol/L)各1  μL, Taq酶2  μL,  DNA模板1  μL,
ddH2O补足到36 μL。PCR 反应条件: 初始94℃预

变性5min; 随后进行35个循环的扩增反应, 每个循

环包括 94℃变性 30s、 54℃退火 30s和 72℃延伸

1min; 最终72℃延伸10min, 4℃下保存。在反应结

束后, 取2 μL PCR产物进行1% 琼脂糖凝胶电泳, 检
验目的片段, 扩增成功的PCR样品送上海生工生物

公司进行双向测序。

 1.3   数据分析

使用BioEdit 7.0[24]
软件进行序列拼接校对。采

用MEGA X[25]
软件中的Clustal W算法以默认参数

对所有样品的D-loop序列进行多序列比对后再手
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图 1   湘江细鳞鲴种群采样位点图

Fig.  1    Map of  sampling sites  for Xenocypris  microlepis popula-
tions in the Xiangjiang River
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工校正, 同时分析序列的变异特征、碱基组成及群

体间的遗传距离。使用DNASP v5[26]
计算细鳞鲴D-

loop序列的变异位点数、简约信息位点、单倍型、单

倍型多样性(Hd)和核苷酸多样性(Pi)。使用Arlequin
v3.5[27]

进行群体间的分子方差分析(AMOVA), 计算

遗传分化指数 (Fst), 并通过中性检验和核苷酸错配

2种方法来探索湘江流域细鳞鲴的种群历史动态,
核苷酸错配分布图使用Origin绘制。使用MEGA
X[25]

基于种群遗传距离构建非加权组平均法(UPGMA)
聚类树 , 并以银鲴 (Xenocypris  argentea)线粒体D-
loop区对应序列(GenBank number: NC_008682.1)为
外群, 使用IQ-TREE构建湘江流域细鳞鲴单倍型的

最大似然(ML)树 , 最佳替代模型(K2P+ASC)利用

ModelFinder (v1.6.12)[28]
基于BIC准则确定, 采用stan-

dard bootstrap迭代1000次评估分支支持率。使用Pop-
Art[29]

中的TCS Network算法绘制单倍型网络图。

为验证细鳞鲴种群间遗传差异与地理距离的关系,
首先利用Arcmap获得各采样点间的水路距离矩阵,
再在GenAIEx 6.51b2[30]

中将其与种群间遗传分化

系数矩阵做mantel test, Permutation数量设为9999,
结果散点图的绘制及趋势线添加使用Chiplot (https://
www.chiplot.online)。基于BEAST 2.7.6[31], 利用贝

叶斯天际线模型推演种群历史动态, 在BEAUti中
设置: Subset Model设置为GTR, Gamma类别计数为4,
并采用严格分子钟(固定速率0.00079), 树构建先验

设置为Coalescent Bayesian Skyline, 群体数量参数维

度设为4, MCMC迭代次数设置为20000000; 运算完

成后使用Tracer 1.7.2[32]
软件检验有效样本量(Effec-

tive sampling size, ESS), 并构建贝叶斯天际线图。

 2    结果

 2.1   群体遗传多样性

对测序结果进行拼接、剪辑和校对, 共获得

188条长度为949 bp的线粒体D-loop区序列, 包含保

守位点896个, 简约信息位点26个, 另有16个位点间

隔或空缺。碱基A、T、C和G的平均含量分别为

33.92%、31.13%、20.79%和14.16%。

共检测到37个变异位点、24个单倍型, 单倍型

多样性、核苷酸多样性和平均核苷酸差异数分别

为0.903、0.00543和5.065。5个群体的单倍型多样

性和核苷酸多样性的变化分别为0.755—0.911和
0.00277—0.00556。HY群体拥有最高的单倍型多

样性(0.911)和核苷酸多样性(0.00556), 并且包含了

所有检测到的24个单倍型中的15个, 占总单倍型数

的62.5%。CL群体单倍型多样性最低为0.755, 而
LY群体的核苷酸多样性最低为0.00277 (表 1)。
 2.2   群体遗传分化

分子方差分析(AMOVA)的结果显示, 5个细鳞

鲴群体的遗传变异主要来自群体内部(90.48%), 而
群体间的遗传差异仅占总变异的9.52% (表 2)。5个
群体间遗传距离为0.00467—0.00658, DJH群体与

YZ群体间的遗传距离最大, HY群体与LY群体间的

遗传距离最小。群体间的Fst值为–0.01831—0.23827,
LY群体Fst与其他4个群体之间均具有显著差异, 且
与YZ群体间最大, 为0.23827 (表 3)。

单倍型Hap1为5个群体的共享单倍型。HY群

体拥有4个特有单倍型(Hap15、Hap16、Hap18和
Hap19), 占总单倍型的16.67%; LY群体拥有3个特

有单倍型(Hap20、Hap21和Hap22), 占总单倍型的

12.50%;  YZ群体拥有 2个特有单倍型 (Hap23和
Hap24), 占总单倍型的8.33%; 茶陵(CL)和东江湖群

体(DJH)各有1个特有单倍型, 分别为Hap8和Hap9
(图 2)。单倍型ML系统进化分析结果显示, 所有单

倍型交错分布, 未能按照群体形成独立的分支, 且
在单倍型网络图中呈现以单倍型Hap1为核心的星

状辐射结构(图 3)。
UPGMA聚类结果显示, HY群体与LY群体聚

为一支, YZ群体与CL群体聚为一支, 这两支聚合后

再与DJH群体聚类(图 4)。
利用Mantel test验证种群间Fst的遗传分化矩阵

与种群间地理距离矩阵的相关性发现, 二者间不存

在显著关联(P=0.061; 图 5)。
 2.3   种群历史动态

中性检验结果显示, 湘江细鳞鲴群体 Tajima’s
 

表 1    五个采样点细鳞鲴群体的D-loop区序列遗传多样性

Tab. 1    Genetic diversity of five Xenocypris microlepis populations based on D-loop sequences

群体
Population

变异位点数
Mutation site

单倍型数
Haplotype

单倍型频率
Haplotype frequency (%)

单倍型多样性
Hd

核苷酸多样性
Pi

平均核苷酸差异数
Mean nucleotide difference

YZ (n=26) 19 9 37.50 0.791 0.00538 5.028
DJH (n=49) 23 13 54.17 0.904 0.00552 5.721
HY (n=35) 25 15 62.50 0.911 0.00556 5.193
CL (n=48) 16 8 33.33 0.755 0.00464 4.335
LY (n=30) 16 6 25.00 0.786 0.00277 2.584
All (n=188) 37 24 100 0.903 0.00543 5.065
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D值为−1.22335—0.63101, Fu’s Fs值为−2.38845—
2.63272 (表 4), 各群体统计检验结果均差异不显著,
没有强有力的证据表明种群经历了近期扩张/收缩

或强烈的定向选择。这与核苷酸错配分布图中5个
群体的观测值均呈多峰分布的情况相吻合(图 6)。
贝叶斯天际线模型推演结果显示, 湘江细鳞鲴种群

规模在25万年前一直处于稳定状态, 但从25万年前

以来, HY群体在近期表现出扩张趋势, 而其余4个
群体均呈现近期收缩态势(图 7)。

 3    讨论

 3.1   湘江细鳞鲴的群体遗传多样性

线粒体DNA的D-Loop区序列因高突变率的特

性使其在近缘物种或种内群体的遗传分析中, 相比

COI编码基因, 具有更高的遗传分辨率, 更适用于揭

示群体间细微的遗传分化和有效揭示种群历史动

态, 如种群扩张和瓶颈效应等
[5, 33]

。湘江细鳞鲴线

粒体DNA的D-loop区碱基序列中A+T的含量为

65.05%, 而G+C的含量为34.95%, 呈现明显的AT偏
倚性, 符合脊椎动物mtDNA碱基的组成特征

[34]
。单

倍型多样性(Hd)和核苷酸多样性(Pi)是评估物种遗

传多样性的重要指标
[35], 依据mtDNA Hd和Pi的4种

遗传多样性划分标准
[2], 湘江细鳞鲴群体拥有中高

等水平的遗传多样性(Hd=0.755—0.911, Pi=0.00277—
0.00556)。湘江细鳞鲴的遗传多样性高于曹娥江

(Hd=0.5333 ± 0.1721, Pi=0.001)、钱塘江(Hd=0.129—

 

表 2   五个采样点细鳞鲴群体 D-loop 区序列分子方差分析

Tab.  2    AMOVA  results  of  five Xenocypris  microlepis popula-
tions based on D-loop sequences
变异来源
Source of
variation

自由度
Freedom

方差总和
Sum of
squares

变异组分
Variance

component

变异贡献率
Percentage

variation (%)
群体间
Among

populations
4 45.758 0.24587 9.52

群体内
Within

populations
183 427.780 2.33759 90.48

总计
Total 187 473.537 2.58346 100.00

 

表 3   五个采样点细鳞鲴群体间遗传距离及Fst

Tab.  3    Genetic  distance  and Fst among  five Xenocypris
microlepis populations

群体
Population YZ DJH HY CL LY

YZ 0.11602* 0.05908 −0.01831 0.23827*

DJH 0.00658 0.02864* 0.11739* 0.11810*

HY 0.00592 0.00616 0.04778* 0.08559*

CL 0.00495 0.00615 0.00545 0.19711*
LY 0.00534 0.00515 0.00467 0.00470

注: 对角线以下为群体间的遗传距离, 对角线以上为群体

间Fst; *表示P<0.05
Note:  Below  the  diagonal  line  are  the  genetic  distances

between populations, and above the diagonal line are the Fst values
between populations; * indicates P<0.05
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Fig. 2    ML tree of Xenocypris microlepis based on 24 D-loop haplotypes
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0.500, Pi=0.0002—0.0009)[7]
及千岛湖的细鳞鲴群体

(Hd=0—0.621, Pi=0—0.00338)[17, 18], 也高于闽江、

汀江的扁圆吻鲴群体 (Distoechodon  compressus;
Hd=0.547,  0.600, Pi=0.00097,  0.00244)[36]

和千岛湖

的黄尾鲴群体(Xenocypris davidi; Hd=0.457—0.621,
Pi=0.00186—0.00338)[18], 但低于鄱阳湖及其临近水

系的银鲴群体(Xenocypris argentea; Hd=0.96471—
0.99310, Pi=0.00419—0.00560)[37]

。造成这种差异

的原因可能是湘江作为长江的一级支流为细鳞鲴

遗传多样性的积累提供了良好条件, 而对比湘江,
流域面积和长度均更小的曹娥江、钱塘江的环境

容量和栖息地稳定性相对较差, 其孕育的细鳞鲴种

群规模可能较小或经历过波动, 导致遗传多样性较
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Fig. 3    Haplotype network of Xenocypris microlepis populations based on D-loop haplotypes
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图 4   基于细鳞鲴不同种群遗传距离构建的 UPGMA 聚类树

Fig.  4    UPGMA clustering of Xenocypris  microlepis populations
based on genetic distances
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图 5   细鳞鲴种群间遗传差异与地理距离的关系

Fig.  5    Relationship  between  genetic  differentiation  and
geographic distance among Xenocypris microlepis populations
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低
[38]
。千岛湖是人工水库, 其现有的鱼类种群多由

蓄水后残存或重新引入的群体发展而来, 奠基者效

应和遗传漂变可能导致湖内初始细鳞鲴群体遗传

多样性的丧失。较高的遗传多样性水平可以为湘

江流域细鳞鲴原种的培育提供优质的种质来源。

种群的遗传结构受基因流动、遗传漂变、选

择适应等因素的影响。这些因素中的任何一个发

生变化, 都可能产生种群遗传结构的变化
[39]
。单倍

型系统发育树的结果显示, 来自5个群体的单倍型

没有明显的地理遗传谱系, 而是不同群体间随机交

错分布。此外单倍型网络图中也仅Hap1为5个群体

的共享单倍型, 各单倍型间突变距离较小, 没有明

 

表 4   细鳞鲴群体Tajima’s D 和 Fu’s Fs 中性检验结果

Tab.  4    Tajima’s D and  Fu’s Fs neutrality  tests  results  of Xeno-
cypris microlepis
中性检验

Neutral test YZ DJH HY CL LY

Tajima’s D 0.03481 0.35468 −0.50048 0.63101 −1.22335
Fu’s Fs 0.76769 0.47142 −2.38845 2.63272 1.22006
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图 6    细鳞鲴群体的核苷酸错配分布图

Fig. 6    Nucleotide mismatch distribution of Xenocypris microlepis populations
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图 7    细鳞鲴群体的贝叶斯天际线图

Fig. 7    Bayesian skyline plot of Xenocypris microlepis populations
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显的地理遗传格局, 与系统发育分析结果一致, 表
明湘江细鳞鲴的5个群体间遗传相似度较高。这种

遗传混合模式与钱塘江和曹娥江的细鳞鲴群体类

似, 后者同样表现出主要单倍型广泛分布于不同地

理群体的特征
[7]
。AMOVA进一步证实, 湘江流域

5个细鳞鲴群体的遗传变异主要源自群体内部, 仅
9.52%的变异发生在群体间, 这一比例与钱塘江细

鳞鲴群体(群体内变异87%)高度相似
[7], 类似情况在

千岛湖的细鳞鲴群体中也有报道
[17]
。推测原因可

能为湘江流域历史上具备良好的水系连通性, 使得

不同地理群体的细鳞鲴之间存在频繁的基因交流,
从而在物种层面形成了丰富的遗传多样性。当前

由于水利工程等因素可能导致栖息地碎片化, 但这

种分化发生时间较短, 尚未对细鳞鲴在遗传水平上

产生显著的影响。因此, 当前观测到的高群体内变

异, 很可能是历史大种群遗传特征的遗留。分析基

于Fst的遗传分化矩阵与种群间地理距离矩阵的相

关性发现二者间不存在显著关联, 而遗传距离与地

理距离间的相关性不高, 可能与湘江流域人为开展

的细鳞鲴增殖放流活动有关, 人工放流的个体与野

生个体杂交, 会导致群体间基因趋同, 从而模糊原

本的地理遗传结构
[16, 40]

。遗传分化指数(Fst)作为衡

量群体间遗传差异的重要参数, 在群体遗传学研究

中具有关键意义
[41]
。根据Wright[42]

的群体分化等

级标准, 本研究中HY群体与DJH群体和CL群体存

在低等程度的遗传分化 ,  DJH群体与YZ群体和

CL群体, LY群体与其他4个群体均存在中等程度的

遗传分化, 而YZ群体与CL群体和HY群体均不存在

分化。UPGMA聚类树表明湘江一级支流——耒水

上游DJH细鳞鲴群体在遗传上与湘江流域其他群

体距离较远。这一现象很可能是地理隔离与增殖

放流共同作用的结果。东江湖作为大型人工水库,
其物理屏障限制了天然基因交流, 此外作为重要的

大水面渔业水域, 其增殖放流的强度及放流苗种的

本地来源纯度可能与湘江其他区域存在差异。

 3.2   湘江细鳞鲴的种群历史动态

中性检验的结果是推断群体历史动态的重要

依据
[43]
。Tajima’s D为负值意味着可能存在瓶颈效

应和大规模的碱基插入和缺失, 如达到显著负值,
则意味着种群可能经历过扩张。Fu’s Fs为正值说明

种群趋于稳定, 若为负值则说明种群趋于扩张
[44]
。

本研究中5个湘江细鳞鲴群体的Tajima’s D值在

−1.22335—0.63101, Fu’s Fs值在−2.38845—2.63272,
均未达到统计学显著水平(P<0.05), 说明调查到的

湘江流域细鳞鲴群体没有在近期经历过显著的定

向选择压力或快速的大规模种群扩张事件。更为

直观的证据来自核苷酸错配分布图, 单峰分布通常

是种群经历过近期快速扩张事件的典型遗传信号, 而多

峰分布则常被认为反映了种群长期处于稳定状态

或种群内部存在遗传上的亚结构分化
[43, 45]

。5个群

体的核苷酸错配观测值分布均呈现出明显的多峰

形态, 说明湘江细鳞鲴种群数量应长期处于稳定

状态。

然而, 贝叶斯天际线模型推演揭示了湘江细

鳞鲴从25万年前以来, 种群动态在不同群体间出现

分化, 其中, HY群体表现出扩张趋势, 其余4个群体

均呈现收缩态势。这与中性检验和错配分布分析

的湘江细鳞鲴种群长期处于稳定状态的结果不一

致, 一方面可能是不同检测方法基于的算法不同而

导致的结果差异, 另一方面也暗示了湘江细鳞鲴种

群历史动态相对复杂。5个不同群体间种群动态的

不同可能与晚第四纪以来的气候波动(如冰期−间
冰期旋回)对湘江流域水文情势的影响有关。古气

候变化和水系的变迁与鱼类种群历史动态有着密

切的关系
[46]
。衡阳水域位于湘江流域中部, 其作为

盆地的地质背景可能更利于维持水系的稳定, 提
供了更持久的适宜栖息地与繁殖条件。而其余4个
群体呈现出的收缩态势可能是因为更新世冰期气候

寒冷, 河流积水大量减少导致的鱼类数量下降
[47]
。

综合来看 , 湘江流域的5个细鳞鲴群体在近期未

经历剧烈的种群数量变动, 但这些群体可能存在

遗传亚结构分化, 导致核苷酸错配的多峰分布模

式。这一结论与本研究观察到的群体间存在一定

程度的遗传分化(尤其是LY群体与其他群体), 以及

群体内部维持了较高遗传多样性的结果相容。这

提示我们, 未来的研究可结合核基因标记(如微卫

星), 进一步探究湘江流域细鳞鲴种群内部的精细

遗传结构。

 4    结论

本研究对湘江流域细鳞鲴的遗传多样性和种

群历史动态进行了探究, 主要结论: (1)湘江流域细

鳞鲴当前的遗传多样性处于中等偏上水平, 但仍需

警惕由生境破碎化和人为干预引发的遗传衰退风

险; (2)湘江细鳞鲴的不同地理群体间已出现低到中

等程度的遗传分化, 但未发现遗传距离与地理距离

间的显著相关性, 暂未表现出明显的地理遗传格局;
(3)湘江细鳞鲴种群数量整体上较稳定。综合来看,
在今后增殖放流与养殖实践中, 应优先选择从本地

天然水域捕获的优质细鳞鲴亲鱼, 进行科学规范的

人工繁育, 从而最大限度维持各地理种群原有的遗

传特性与适应能力, 切实保障增殖群体在自然水域

3 期 周思洁等: 湘江细鳞鲴群体遗传多样性及种群历史动态研究 7



中的生态安全性与遗传可持续性, 促进渔业资源的

稳定恢复, 维持水域生态系统健康。
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POPULATION GENETIC DIVERSITY AND HISTORICAL DYNAMICS OF
XENOCYPRIS MICROLEPIS IN THE XIANGJIANG RIVER

ZHOU Si-Jie1, XU Li-Mei1, LIU Yu-Lu1, HUANG Yan-Fei1, LI De-Liang1 and GONG Yu-Zhou1, 2

(1. College of Fisheries, Hunan Agricultural University, Hunan Province, Changsha 410128, China;
2. Yuelushan Laboratory, Changsha 410128, China)

Abstract: A  total  of  188 Xenocypris  microlepis specimens  were  collected  from  five  populations  in  the  Xiangjiang
River: Yongzhou (YZ), Hengyang (HY), Dongjiang Lake (DJH), Chaling (CL), and Liuyang (LY). Mitochondrial DNA
D-loop sequences were used to analyze the genetic diversity and historical demography. Analysis of the 188 sequences
revealed 37 variable sites and 24 haplotypes. Haplotype diversity (Hd), nucleotide diversity (Pi), and genetic distances
among populations ranged from 0.755 to 0.911, 0.00277 to 0.00556, and 0.00467 to 0.00658, respectively. Among the
24 haplotypes, only Hap1 was shared across all five populations, and no phylogenetic structure was observed. Analysis
of  molecular  variance  (AMOVA)  revealed  that  most  genetic  variation  occurred  within  populations  (90.48%),  while
only 9.52% occurring among populations. UPGMA clustering based on genetic distance grouped HY with LY and YZ
with CL. Fst-based estimations indicated low genetic  differentiation between HY and DJH and between HY and CL;
moderate differentiation between DJH and YZ, DJH and CL, and between LY and the other four populations; and no
differentiation between YZ and CL or between YZ and HY. A Mantel test showed no significant correlation between
genetic differentiation and geographic distance. Neutrality tests and mismatch distribution analysis suggested indicated
no evidence of historical population expansion or contraction in the Xiangjiang River, whereas Bayesian skyline plots
indicated a declining trend over the past 250000 years in all  populations except HY. These findings provide valuable
insights  for  evaluating  the  effectiveness  of  artificial  restocking  and  for  guiding  conservation  and  utilization  of X.
microlepis genetic resources in the Xiangjiang River basin.

Key words: Xiangjiang River; Genetic diversity; D-loop; Haplotype; Population dynamics; Xenocypris microlepis
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