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基于线粒体 Cyt b 基因序列变异的克孜河
塔里木裂腹鱼和斑重唇鱼遗传多样性
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摘要 : 采用线粒体细胞色素 b 基因 (Cyt b) 序列 ,分析了采自新疆克孜河 3 个群体 (斯木哈纳 SM、牙师

YS、卡拉贝利 KL)的塔里木裂腹鱼 ( Schizothorax biddulphi) 41 尾个体及 1 个斑重唇鱼 ( Diptychus maculates)

群体 (斯木哈纳) 23 尾个体的种群遗传多样性和遗传结构。结果显示 ,塔里木裂腹鱼检测到 6 个碱基变

异位点 ,定义了 4 种单倍型 ,平均单倍型多样性指数及核苷酸多样性指数分别为01525 4和01001 16。分子

变异分析 (AMOVA)结果提示 ,塔里木裂腹鱼的遗传变异全部发生于群体内部 ; 群体间 Kimura222parameter

遗传距离、分化指数 ( Fst < 01085 25) 和基因流 ( Nm > 3118) 都显示 3 个群体没有种群分化 ,属于单一种

群。斑重唇鱼检测出 7 个变异位点 ,定义了 8 个单倍型 ,平均单倍型多样性指数与核苷酸多样性指数分

别为01830 1和01001 13。研究表明 ,克孜河的塔里木裂腹鱼和斑重唇鱼均处于很低的遗传多样性水平 ,物

种维持力较弱。
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Genetic Diversity of Two Cyprinid Fishes : Schizothorax biddulphi

and Diptychus maculates in Kezilesu River , Xinjiang Uygur Autonomous

Region Based on Cyt b Gene Sequences Variation
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Abstract :The complete mitochondrial Cyt b gene sequences were analyzed to detect the diversity of Schizothorax

biddulphi and Diptychus maculates . A total of 41 individuals of S . biddulphi were sampled from 3 localities

(Simuhana , Yashi and Kalabeili) and 23 individuals of D. maculates were sampled from 1 locality (Simuhana) of

Kezilesu River , West Xinjiang autonomous region. In S . biddulphi , 6 variable sites were detected and 4 haplotypes

were defined , which has low haplotype diversity (01525 4) and low nucleotide diversity (01001 16) . Analysis of

molecular variance (AMOVA) indicated that all of the genetic variations observed were found within three populations.

The average Kimura 22parameter distances among the three populations of S . biddulphi , the population differentiation



values ( Fst < 01085 25) and the level of gene flow ( Nm > 3118) all showed that there was no genetic differentiation

among these three populations , indicating that the three populations belong to a single population. In D. maculates , 7

variable sites were detected and 8 haplotypes were defined , and the haplotype diversity and nucleotide diversity were

01830 1 and 01001 13 , respectively. Both S . biddulphi and D. maculates have low genetic diversity , indicating their

weak viability to maintain population.

Key words : Schizothorax biddulphi ; Diptychus maculates ; Cyt b ; Genetic diversity ; Kezilesu River ; Xinjiang

Autonomous Region

　　克孜勒苏河 (简称克孜河) 位于新疆西部 ,

发源于天山南脉塔吉克斯坦境内海拔6 600 m

的阿赖岭南坡 ,是喀什噶尔河水系中最大的一

条河流[1 ] 。克孜河中上游干流穿行在天山山脉

与帕米尔高原之间的洼地 ,出塔吉克斯坦后海

拔约3 000 m ,自西向东流经我国新疆克孜勒苏

克尔克孜自治州 ,进入喀什地区以后称喀什格

尔河 ,海拔降至约1 500 m。最后与叶尔羌河相

遇 ,汇入塔里木河。克孜河全长 778 km ,我国

境内约 600 km ,流域面积15 100 km2 。克孜河的

径流主要依靠上游冰雪融水 ,11 月至次年 3 月

为冰冻期 ,年均流量 22137 亿 m3 。克孜河在克

孜州乌恰县卡拉贝利水文站 (海拔1 817 m) 以

上 ,流淌于高山峡谷之中 ,两岸植被稀少 ,除个

别村庄和沿岸公路 ,没有大的水利工程、工业设

施和农业耕植 ,河道和水文情势未受人为过多

干扰 ,环境基本处于自然状态。进入平原灌区

后 ,河道变宽 ,两岸多耕地 ,主流分散 ,建有平原

水库 10 座 ,形成了纵横交错的灌溉引水渠系。

一般的水文年 ,克孜河水流在与叶尔羌河相遇

前 ,已消失于塔克拉玛干大沙漠。

Day
[2 ]最早记录了采自喀什的叶尔羌高原

鳅 ( Nemachilus yarkandensis ) 和塔里木裂腹鱼

(Schizothorax biddulphi) , Zugmayer
[3 ] 在喀什记录

了塔里木裂腹鱼、厚唇裂腹鱼 ( S1 irregularis = S1
intermedius intermedius ) 和 新 疆 扁 吻 鱼

( Aspiorhynchus laticeps) 。李思忠[4 ] 记录了采自

阿图什、疏勒的叶尔羌高原鳅、厚唇裂腹鱼和隆

额高原鳅 ( Triplophysa bombif rons) 。但最近 40 年

来 ,并未见克孜河鱼类的采集记录和报道[5 ,6 ] 。

我们于 2007、2008 年在克孜河流域进行了多次

采集 ,发现被列入新疆《地方重点保护野生动物

名录》的塔里木裂腹鱼和斑重唇鱼还有一定数

量。塔里木裂腹鱼是新疆特有鱼类 ,仅分布于

塔里木水系。斑重唇鱼在国外分布于前苏联、

印度 ,在我国仅分布于伊犁河和塔里木河水系。

克孜河已成为保护这 2 种裂腹鱼类的重要种质

资源库 ,但目前还未见其种质评估方面的研究

报道[7～10 ] 。本文以进化速度适中的线粒体

DNA 细胞色素 b 基因为分子标记 ,对克孜河塔

里木裂腹鱼和斑重唇鱼进行遗传多样性分析 ,

以期初步了解这两种鱼的遗传多样性现状 ,为

种质资源保护与合理利用提供理论依据。

1 　材料与方法

111 　标本采集 　塔里木裂腹鱼 2008 年 4～8

月采自克孜河上游的斯木哈纳江段 (简称 SM ,

海拔2 930 m ,N 39°27′14″, E 73°44′01″,离河源

78 km) 9 尾 ,中上游牙师江段 ( YS ,海拔2 770 m ,

N 39°43′96″,E 73°58′32″,离河源 122 km) 13 尾 ,

中游卡拉贝利水文站 ( KL ,海拔1 817 m ,N 39°

35′57″,E 75°05′19″,离河源 213 km) 19 尾 ,共计

41 尾。斑重唇鱼 23 尾于同一时间采自斯木哈

纳江段。鲜活样本用 95 %酒精固定后带回实

验室鉴定 ,取肌肉分析。取过样的标本保存在

上海海洋大学鱼类标本室。

112 　基因组总 DNA 提取、PCR扩增及目的片

段的纯化和测序 　基因组 DNA 从肌肉组织中

分离并用蛋白酶 K消化 ,采用传统的“酚2氯仿”

法提取。mtDNA Cyt b 序列通过 PCR 双向扩增

获得 ,扩增引物为 L14724 (5′2GAC TTG AAA

AAC CAC CGT TC23′) 和 H15915 (5′2CTC CGA

TCT CCGGAT TAC AAG AC23′) [11 ] 。PCR 反应体

系为 :10 ×buffer 5μl ,10 mmolΠL dNTPs 015μl ,引
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物各 012μmolΠL , Taq 酶 110 U ,以及模板 DNA

约 100 ng ,加去离子水至 50μl。PCR 反应条件

为 95 ℃预变性 5 min ; 95 ℃变性 40 s ,53 ℃退火

40 s ,72 ℃延伸 1 min ,共 30 个循环 ; 最后 72 ℃

延伸 5 min。扩增产物经琼脂糖凝胶电泳检测

后用 UNIQ210 柱式 DNA 回收试剂盒回收 ,由上

海生工生物公司测序 ,测序引物与 PCR 扩增引

物相同。

113 　序列分析 　序列的比对使用 Clustal X[12 ]

软件并在 SEAVIEW[13 ] 程序中加以手工校正。

用 MEGA 410
[14 ] 软件计算核酸序列的组成、变

异位点及单倍型数目。用 Arlequin Ver13101
[15 ]

软件统计种群核苷酸多样性 (π) 、单倍型多样

性 ( h) 及其标准差 (SD) 。以 Kimura 双参数法

( Kimura 22parameter) 估计遗传距离。采用分子

变异分析方法 (AMOVA) 以10 000次重复随机抽

样单倍型重排后进行显著性检验 ,估计种群遗

传结构及不同遗传变异的分布。群体间分化指

数 ( Fst )和基因流 ( Nm) 利用 DnaSP Ver1 4110
[16 ]

软件分析。

2 　结 　果

211 　塔里木裂腹鱼和斑重唇鱼的遗传多样性

21111 　Cyt b 序列及其变异 　序列拼接和比对

后 ,获得全长为1 140 bp 的塔里木裂腹鱼 Cyt b

基因。41 尾个体共检测到 6 个碱基突变位点

(variable site) (图 1) ,变异全部发生在密码子第

3 位 ,其中 5 次转换 ,1 次颠换。基因序列中 ,碱

基 A、T、C、G 的含量分别为 2711 %、2811 %、

2815 %和 1613 %。G含量很低 ,表现出强烈的

碱基组成偏向性 ,显示了 Cyt b 基因的共同特

性[17 ] 。特别是在密码子第二和第三位更为明

显 ,而密码子第一位碱基组成比较接近。

图 1 　塔里木裂腹鱼和斑重唇鱼 Cyt b 单倍型变异位点及其分布

Fig. 1 　Variable sites of Cyt b and their distributions in Schizothorax biddulphi and Diptychus maculates

Hap1 单倍型 ; SM1 斯木哈纳群体 ; YS1 牙师群体 ; KL1 卡拉贝利群体。

Hap1 Haplotype ; SM1 Simuhana population ; YS1 Yashi population ; KL1 Kalabeili population1
　

　　斑重唇鱼 Cyt b 基因的全长仍为1 140 bp。

23 尾个体共检测到 7 个碱基变异位点 (图 1) ,

都是转换变异 ,其中 6 次发生在密码子的第 3

位 ,1 次发生在第 1 位。4 种碱基的含量分别为

A 2414 %、T 3012 %、C 2715 %和 G 1719 % ,表现

出与塔里木裂腹鱼类似的碱基组成偏向性。

21112 　群体遗传多样性分析 　在所分析的 41

尾塔里木裂腹鱼个体中共有 4 种单倍型 ,而 23

尾斑重唇鱼个体中却发现 8 种单倍型 , GenBank

登录号为 FJ931464 ～ FJ931475。用 Arlequin

·01·　　　 动物学杂志 Chinese Journal of Zoology 44 卷



　　 表 1 　塔里木裂腹鱼和斑重唇鱼 mtDNA Cyt b 遗传多样性分析

Table 1 　Genetic diversity of Schizothorax biddulphi and Diptychus maculates based on mtDNA Cyt b gene sequences

种名
Species

采集地点
Location

样本数
Sample size

单倍型数
Haplotype

单倍型多样性
Haplotype diversity ( h)

核苷酸多样性
Nucleotide diversity (π)

塔里木裂腹鱼
S1 biddulphi

克孜河中上游
Middle and upper reaches

41 4 01525 4 ±01071 0 01001 16 ±01000 82

斑重唇鱼
D1 maculates

克孜河上游
Upper reaches

23 8 01830 1 ±01063 6 01001 13 ±01000 83

　　

Ver13101 软件分析所得的核苷酸多样性参数见

表 1。结果表明 ,塔里木裂腹鱼和斑重唇鱼都

具有很低的核苷酸多样性 ,π仅为01001 16和

01001 13。尽管斑重唇鱼拥有较高的单倍型多

样性 ( h = 01 830 1) ,但由于变异位点很少 ,只

有 7 个 ,核苷酸多样性也很低。

212 　不同群体间塔里木裂腹鱼的遗传多样性

差异 　

21211 　群体间的单倍型和核苷酸多样性分异

　采自克孜河中上游江段 3 个塔里木裂腹鱼群

体的 41 尾个体 ,共定义了 4 个单倍型 ,即 Hap1

～Hap4。SM、YS、KL 3 个群体有 2 个共享单倍

型 ( Hap1 和 Hap2) ,其中 Hap2 共享频率和出现

次数较高 ,有 24 尾个体共享 ; Hap1 为 13 尾个

体共享。Hap3 及 Hap4 分别是 SM 和 KL 群体的

特有单倍型。单倍型频率分布见图 1。

从核苷酸多样性指数看 (表 2) ,以 YS 群体

最低 ,KL 群体最高 ; 从单倍型指数看 ,以 SM 群

体最高 ,YS 群体最低。

表 2 　塔里木裂腹鱼 3 个群体内 mtDNA Cyt b 遗传多样性分析

Table 2 　Genetic diversity among 3 populations of Schizothorax biddulphi based on mtDNA Cyt b gene

采集点
Location

样本数
Sample size

单倍型数
Haplotype

单倍型多样性
Haplotype diversity ( h)

核苷酸多样性
Nucleotide diversity (π)

斯木哈纳 Simuhana SM 9 3 01733 3 ±01155 2 01000 93 ±01000 86

牙师 Yashi YS 13 2 01436 4 ±01133 3 01000 77 ±01000 66

卡拉贝利 Kalabeili KL 19 3 01549 7 ±01098 7 01001 49 ±01001 08

总计 Total 41 4 01525 4 ±01071 0 01001 16 ±01000 82

　　

21212 　群体间的遗传距离及AMOVA 分析 　用

MEGA 410 软件分析得到的 Kimura222parameter

遗传距离结果 (表 3) 。结果显示 ,各群体间的

遗传距离都与群体内的一致。分子方差分析也

显示群体间的变异分量为负值 ,均表明这 3 个

　　
表 3 　塔里木裂腹鱼群体内与群体间的 Kimura222

parameter 遗传距离

Table 3 　The average Kimura222parameter distance

between and within Schizothorax biddulphi populations

群体
Populations

斯木哈纳
Simuhana SM

牙师
Yashi YS

卡拉贝利
Kalabeili KL

斯木哈纳 Simuhana SM 01001

牙师 Yashi YS 01001 01002

卡拉贝利 Kalabeili KL 01002 01002 01001

群体的遗传变异发生在种群内 ,群体间没有遗

传差异 (表 4) 。

表 4 　塔里木裂腹鱼群体 41 个样本 Cyt b

序列的分子变异分析

Table 4 　AMOVA of Cyt b gene for 41 individuals

of Schizothorax biddulphi

变异来源
Source of variation

自由度
df

变异分量
Variance

components

变异百分比
Percentage
of variation

群体间
Among population

2 - 01013 85 - 1186

群体内
Within population

38 01757 82 101186

总计
Total

40 01743 97
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21213 　种群分化和基因流 　利用 DnaSP 软件

估算 3 个群体间的分化指数 ( Fst ) 和基因流

( Nm) ,结果见表 5。可见 3 个群体间的 Fst 很

小 , Nm 很大 ,表明 3 群体之间的分化程度很低 ,

相互间存在着广泛的基因交流。

表 5 　塔里木裂腹鱼群体分化指数 Fst (对角线下)

和群体基因交流值( Nm) (对角线上)

Table 5 　Matrix of pairwise Fst ( blow diagonal)

and Nm( above diagonal) between 3 populations

of Schizothorax biddulphi

群体
Populations

斯木哈纳
Simuhana

SM

牙师
Yashi

YS

卡拉贝利
Kalabeili

KL

斯木哈纳 Simuhana SM 3118 4188

牙师 Yashi YS 01085 25 10145

卡拉贝利 Kalabeili KL 01054 03 01024 51

　　

3 　讨 　论

311 　克孜河塔里木裂腹鱼和斑重唇鱼的遗传

多样性 　遗传多样性是一个物种适应环境与进

化的基础 ,种内遗传多样性越丰富 ,其进化潜力

也愈大 ,对环境变化的适应能力也就越强。本

研究显示 ,41 尾塔里木裂腹鱼个体中仅发现 4

种单倍型 ,而 23 尾斑重唇鱼个体中却发现有 8

种单倍型 ,说明斑重唇鱼的单倍型多样性比塔里

木裂腹鱼丰富 ( h = 01 830 1对01525 4) 。但克孜

河塔里木裂腹鱼和斑重唇鱼的核苷酸多样性都

很低 (分别为01001 16、01001 13) ,不仅低于裂腹

鱼亚科的其他种类 ,如青海湖裸鲤 ( Gymnocypris

przewalskii) (01002 01 ±01001 24) [18]
,黄河花斑裸

鲤 ( G1 eckloni herzensten ) (01004 85 ±

01002 49) [18 ] ,黄河裸裂尻 ( Schizopygopsis pylzovi)

(01001 8～01004 5) [19 ] 等 ,也低于其他鲤科鱼

类 ,如宽鳍　 ( Zacco platypus ) (010～01008) [20 ] 、

倒 刺 　 ( Spinibarbus caldwelli ) (01001 88 ～

01008 13) [21 ]等。如此贫乏的遗传多样性 ,可能

预示着克孜河塔里木裂腹鱼和斑重唇鱼种群曾

经历过“瓶颈效应”的打击[22 ] ,也表明其种群的

进化潜力较低 ,对环境变化的适应能力较弱 ,对

物种的管理和保护存在着较大的风险[23 ] 。

312 　克孜河塔里木裂腹鱼的种群分化与物种

保护 　本研究显示 ,塔里木裂腹鱼 3 个群体的

4 种单倍型中 ,有 2 种单倍型为 3 个群体所共

有 ,出现几率达 9012 % ,其他 2 种单倍型分别为

卡拉贝利和斯木哈纳群体所特有 ,其合计的出

现几率仅为 918 %。3 个群体间的遗传距离与

群体内的遗传距离没有差异 ,遗传变异全部来

自群体内部。群体间分化指数 ( Fst ) 和基因流

( Nm)分析也表明群体间没有分化。这些都表

明克孜河流域塔里木裂腹鱼的遗传结构没有分

化 ,即整个水系均属于单一种群。群体间这种

均一的遗传结构 ,可能源于塔里木裂腹鱼的集

群洄游繁殖习性 ,导致上、下游塔里木裂腹鱼群

体间基因交流频繁 ; 也可能源于所用的遗传标

记保守性较强 ,不足以检测到它们的分化。

313 　克孜河塔里木裂腹鱼和斑重唇鱼的保护

　克孜河虽然长达 700 余千米 ,并经叶尔羌河

汇入中国最长的内陆河 ———塔里木河。但克孜

河在卡拉贝利水文站以下引水沟渠众多 ,大部

分河道均被沟渠化 ,下游河道在与叶尔羌河相

遇前 ,早已消失在塔克拉玛干大沙漠中。因此 ,

真正适合塔里木裂腹鱼和斑重唇鱼生存的仅有

卡拉贝利以上 100 余千米河段 ,种群已处在完

全隔离的状态。这一河段虽然还保持着一定的

种群数量 ,但裂腹鱼类喜栖息于水质良好的自

然河流 ,具有在产卵场、索饵场和越冬场之间一

定距离迁移的习性 ,本身生长也缓慢 ,性成熟较

迟 (我们解剖的 4 龄塔里木裂腹鱼还未性成

熟) ,种群补充困难。加之遗传多样性低 ,整个

水系也只属于孤立的单一种群。因此 ,如果由

于水利工程和工业设施建设以及大规模的农业

开垦 ,过多地干扰了原有河道和水文情势 ,将严

重影响这 2 种裂腹鱼类在克孜河的生存。种群

一旦遭受破坏 ,就很难恢复 ,这个宝贵的重要种

质资源库也会丧失。
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