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基于线粒体 Cyt b 序列对新疆额尔齐斯河 
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摘要：采用线粒体 Cyt b 基因序列对额尔齐斯河流域的青河（QH，18 尾）、哈巴河（HBH，21 尾）、

185团（185T，18尾）和乌伦古湖（WLG，20尾）4个贝加尔雅罗鱼（Leuciscus leuciscus baicalensis）

群体进行了遗传结构的比较分析。在片段长度为 1 109 bp的同源序列上，77尾个体共检测到 54种单

倍型，其中共享单倍型 7 个，总单倍型多样性指数（Hd）、总核苷酸多样性指数（π）和平均核苷酸差

异数（K）分别为 0.981 9、0.008 21和 9.091，且 185团群体单倍型多样性指数和核苷酸多样性指数最

高、青河群体最低。4个群体间遗传距离在 0.006 ~ 0.011 之间，基于 Kimura 2- parameter法构建的单

倍型邻接关系树分为 3 支，群体间遗传关系和地理分布没有明显的相关性。AMOVA 分析显示额尔齐

斯河流域贝加尔雅罗鱼遗传差异极显著（P < 0.01）。青河和乌伦古湖群体基因流（Nm）远高于其他群

体间，推测乌伦古河或许是二者进行基因交流的渠道。尽管单倍型核苷酸不配对分布呈双峰，但偏差

平方和（Q）与粗糙指数（r）均不显著（P > 0.05），且 Tajima′s D 和 Fu′s Fs 检验也均显著偏离中性，

结合群体呈现高单倍型多样性和低核苷酸多样性的特点，推测贝加尔雅罗鱼经历了群体扩张事件。参

考已校正的鲤科鱼类 Cyt b基因 0.76%/Ma 的进化速率，估算群体扩张的时间大约在 1.97 Ma前的更新

世中晚期，推测该时期阿尔泰山地区发生的冰川作用和频繁的古地震造成的地理隔离和融合可能是贝

加尔雅罗鱼发生群体扩张的重要原因。 

关键词：贝加尔雅罗鱼；线粒体 Cyt b基因；遗传结构；种群扩张 

中图分类号：Q953    文献标识码：A    文章编号：0250-3263（2017）02-304-10 

Population Genetic Structure of Siberian Dace (Leuciscus leuciscus 

baicalensis) in Irtysh River China Based on 

the Cyt b Gene Sequences 

YANG Tian-Yan
①②

  MENG Wei
①*

  HAI Sa
①

  NIU Jian-Gong
①

  ZHOU Qiong
③ 

① Xinjiang Fisheries Research Institute, Urumqi  830000; ② Ocean University of China Institute of Evolution & Marine Biodiversity, 

                                                        

基金项目  新疆维吾尔自治区自然科学基金项目（No. 2012211B57），国家科技基础性工作专项（No. 2012FY112700），国家水产种质资

源平台项目（No. 2016DKA30470）； 

 通讯作者，E-mail: mengwei1982@hotmail.com； 

第一作者介绍  杨天燕，女，高级工程师；研究方向：鱼类种群遗传学研究；E-mail: hellojelly1130@163.com。 

收稿日期：2016-01-20，修回日期：2016-08-03    DOI: 10.13859/j.cjz.201702014 



2期 杨天燕等：基于线粒体 Cyt b序列对新疆额尔齐斯河贝加尔雅罗鱼遗传结构的分析 ·305· 

Qingdao  266003; ③ Fisheries College of Huazhong Agricultural University, Wuhan  430070, China 

 

Abstract: The genetic structures of four Siberian Dace (Leuciscus leuciscus baicalensis) populations (Qinghe 

QH, Haba River HBH, 185 Regiment 185T and Ulungur Lake WLG, Fig. 1) from Irtysh River were analyzed 

by mtDNA Cyt b gene marker. A total of 1 109 bp sequences were obtained and 54 haplotypes were found 

among 77 individuals including 7 shared haplotypes. Total haplotype diversity (Hd), total nucleotide diversity 

(π) and average nucleotide difference (K) were 0.981 9, 0.008 21 and 9.091 (Table 1), respectively. The 

haplotype and nucleotide diversity of 185T were the highest, whereas those of QH were the lowest. The 

genetic distance among four populations ranged from 0.006 to 0.011. Neighborhood-joining (NJ) 

phylogenetic tree of all haplotypes based on Kimura 2- parameter method was divided to three branches (Fig. 

2). There was no significant correlation between genetic relationship and geographical distance. AMOVA 

analysis showed differences among Siberian Dace populations were extremely significant (P < 0.01, Table 3). 

The gene flow (Nm) between QH and WLG was much higher than other populations, indicating Ulungur 

River was the genetic communication channel between them (Table 2). Although nucleotide mismatch 

distribution was bimodal, both sum of squared deviation (Q) and raggedness index (r) were not significant 

(P > 0.05, Fig. 3). Meanwhile, Tajima′s D and Fu′s Fs neutral test gave positive values, in combination with 

high haplotype diversity and low nucleotide diversity, authors still considered Siberian Dace experienced 

population expansion. Applying 0.76% divergence rate of Cyt b gene sequence in Cyprinid fish, the 

divergence of Siberian Dace occurred about 1.97 Ma years ago during the middle-late Pleistocene. It was 

supposed that geographical isolation and fusion caused by glaciation and frequent paleo-earthquake in Altai 

region were the important reasons for population expansion.   

Key words: Siberian Dace, Leuciscus leuciscus baicalensis; Cyt b gene; Genetic structure; Population 

expansion 

 

贝 加 尔 雅 罗 鱼 （ Leuciscus leuciscus 

baicalensis）隶属鲤形目（Cypriniformes）鲤科

（Cyprinidae）雅罗鱼属，俗称小白鱼或小白条，

在鄂毕河至科雷马河水系的西伯利亚地区较为

常见，我国主要分布于新疆北部额尔齐斯河及

乌伦古河水系（任慕莲等 2002，郭焱等 2012），

是该地区重要土著经济鱼类之一，曾在乌伦古

湖和吉力湖渔业产量中占主要地位，近年来随

着水资源开发利用力度加大，水域生态环境的

改变和人为因素的影响，渔业资源逐年下降，

且渔获物个体趋小型化（郭焱等 2003a，李尽

梅 2006）。 

目前关于贝加尔雅罗鱼的研究主要集中于

养殖试验（刘晓辰等 2015，林旭元等 2016）、

生理生化（Mazur et al. 2008）、寄生虫学

（Dugarov1 et al. 2011）和繁殖生物学（郭焱等 

2003b，霍堂斌等 2008）领域，遗传学领域仅

见染色体核型分析（张丽萍 1997）、同工酶研

究（Zhigileva et al. 2010）、线粒体 DNA 全序列

测定（Hu et al. 2014）及分子系统发育研究（胡

文革等 2004，2005，窦新杰等 2014，王枫 

2014）。Cyt b基因相较于线粒体其他基因而言，

进化速度适中且便于通用引物扩增和测序，适

合种群水平差异的检测和系统发育研究（郭新

红等 2004，潘宝平等 2005），已成为探讨种群

遗传分化和系统发生常用分子标记之一。本研

究基于线粒体 Cyt b 基因片段，分析新疆额尔

齐斯河流域贝加尔雅罗鱼 4 个地理种群的遗传

结构和差异，以期为其资源的开发和保护利用

提供基础依据。 
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1  材料与方法 

1.1  样品采集 

研究用贝加尔雅罗鱼于2014年4月采自新

疆额尔齐斯河流域的青河（QH，18尾）、哈巴

河（HBH，21 尾）、185 团（185T，18 尾）和

乌伦古湖（WLG，20 尾），采样地点见图 1。

现场剪取新鲜尾鳍组织用无水乙醇浸泡固定，

带回实验室后置于﹣20℃冰箱保存。 

1.2  总 DNA提取及 PCR扩增 

将鳍条充分漂洗、晾干并剪碎，采用标准

酚-氯仿法提取基因组 DNA（Maniatis et al. 

1982）。Cyt b扩增引物为 L14724（5′ - GAC TTG 

AAA AAC CAC CGT TG - 3′）和 H15915（5′- 

CTC CGA TCT CCG GAT TAC AAG AC - 3′）

（Xiao et al. 2001）。 

PCR 反应总体积 50 μl，其中 10 × buffer 

5.0 μl， Mg
2+ 终浓度为 2.0 mmol/L， dNTP 

（2.5 mmol/L）4 μl，Taq DNA聚合酶 2 U，引

物（10 μmol/L）各 2 μl，模板 DNA 2 μl（1 μg）， 

加灭菌水至终体积 50 μl。反应条件为：95℃预

变性 5 min，然后是 35 个循环，每个循环包括

94℃变性 45 s，57℃退火 45 s，72℃延伸 1 min，

最后 72℃再延伸 10 min。PCR 扩增产物于 1%

琼脂糖凝胶电泳检测，挑选条带清晰的 PCR 产

物送上海生工生物工程股份有限公司进行纯化

回收及测序。 

1.3  数据处理 

采用 DNASTAR Lasergene7.1.0 软件包中

的 SeqMan 对同源序列进行比对、编辑和校准；

Dnasp 5.10.1（Rozas 2009）软件计算变异位点、

单倍型数、单倍型多样性指数、平均核苷酸差

异数和核苷酸多样性指数；Mega 6.0（Tamura et 

al. 2013）软件基于 Kimura 双因子参数模型构

建邻接（neighborhood joining）系统进化树， 

1 000 次重抽样检验系统树中节点的自引导值；

Arlequin3.11（Excoffier et al. 2010）软件对群体

内与群体间进行分子方差分析（analysis of 

molecular variance，AMOVA），计算遗传分化 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 1  采样地点 

Fig. 1  The sampling sites of Siberian Dace               
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指数（Fst）并评估遗传变异组成，采用中性检

验的方法计算 Tajima′s D和 Fu′s Fs值并进行核

苷酸不配对（mismatch distribution）分析；对

于二倍体生物而言，根据公式 Fst = 1 /（1 + 4Nm）

计算贝加尔雅罗鱼基因流 Nm（Hamrick 1987）；

根据分子钟（molecular clock）假说，采用公式

t = τ / 2u 推算各群体发生扩张时间，其中 τ为

扩张时间参数，u 为进化速率，u = μk，μ为每

个核苷酸位点的突变速率，k 为分析序列的核

苷酸数目，t表示自扩张以来经历的代数，扩张

时间 T = t × 代时，代时表示生殖周期。 

2  结果 

2.1  Cyt b基因序列分析 

对贝加尔雅罗鱼 4 个群体 77 尾个体 Cyt b

基因序列进行比对后得到长度为 1 109 bp 的同

源序列，未出现碱基的插入和缺失。T、C、A、

G 四种碱基平均含量分别为 28.3%、29.5%、

24.6%和 17.6%，其中，C碱基含量最高，G碱

基含量最低，A + T 含量（52.9%）略大于 G + C

含量（47.1%）。4 个群体共检测到 84 个变异位

点，其中单一变异位点 31 个，简约信息位点

53 个，分别占总变异位点的 37%和 63%。77

尾个体定义了 54 种单倍型（其中共享单倍型 7

个），总单倍型多样性指数（Hd）为 0.981 9，

总核苷酸多样性指数（π）为 0.008 21，平均核

苷酸差异数（K）为 9.091。不同群体的遗传多

样性参数见表 1，4 个群体单倍型多样性指数由

大到小依次为 185 团、乌伦古湖、哈巴河、青

河，核苷酸多样性指数由大到小依次为 185 团、

哈巴河、乌伦古湖、青河。 

2.2  群体遗传结构和聚类分析 

贝加尔雅罗鱼群体遗传距离和遗传分化指

数见表 2，185 团和乌伦古湖群体遗传距离最大

（0.011），青河和乌伦古湖群体遗传距离最小

（0.006）。不同群体间的遗传分化指数介于 

﹣0.072 83 ~ 0.592 53 之间，185 团与哈巴河群

体间以及青河与乌伦古湖群体间遗传差异不显

著（P > 0.05），其余群体间遗传差异均极显著

（P < 0.01）。基于 Fst值计算基因流 Nm绝对值在

0.172 ~ 15.653 之间，其中乌伦古湖与青河群体

间基因流最大，而乌伦古湖与哈巴河群体间基

因流最小。 

采用 Arlequin 软件中分子方差分析法

（AMOVA），设定两种模式对 4 个群体遗传变

异来源和结构进行统计与估算（表 3）：一是将

贝加尔雅罗鱼作为 1 个组群，验证各群体间是

否具有显著遗传分化；二是按照地理分布和流

域性质划分为 2 个组群，验证组群间是否存在

显著的遗传差异。结果表明，无论群体间还是

组群间，贝加尔雅罗鱼遗传差异均极显著（P < 

0.01），且这种变异主要来源于群体内。 
 

表 1  贝加尔雅罗鱼 4 个群体遗传多样性参数 

Table 1  Parameter summary of haplotypes and genetic diversity of four Siberian Dace populations 

群体 

Population 

样品数 

Number of 

samples 

单倍型数 

Number of 

haplotypes 

多态位点数 

Number of 

polymorphic 

sites 

平均核苷酸差异数（K） 

Average nucleotide 

difference 

单倍型多样性

（Hd） 

Haplotype 

diversity 

核苷酸多样性（π） 

Nucleotide diversity 

185 团 185T 

185 Regiment 
18 16 39  43.707 544 ± 19.893 627 0.986 9 ± 0.022 9 0.039 412 ± 0.020 060 

乌伦古湖WLG 

Ulungur Lake  
20 16 35 16.269 455 ± 7.569 519 0.973 7 ± 0.025 0 0.014 670 ± 0.007 623 

哈巴河 HBH 

Haba River 
21 18 33 17.270 811 ± 7.998 654 0.971 4 ± 0.030 0 0.015 573 ± 0.008 051 

青河 QH 

Qinghe 
18 11 28 14.661 242 ± 6.887 164 0.888 9 ± 0.064 0 0.013 220 ± 0.006 945 
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表 2  贝加尔雅罗鱼群体 K2P遗传距离（对角线上）、遗传分化指数 Fst（对角线下）和基因流 Nm（括号内） 

Table 2  Average Kimura 2- parameter distance (above diagonal), genetic differentiation coefficient Fst (below 

diagonal) and gene flow Nm (in parentheses) among Siberian Dace populations 

群体 Population 185T WLG HBH QH 

185 团 185 Regiment 185T  0.011 0.007 0.010 

乌伦古湖 Ulungur Lake WLG 0.442 92（0.314）  0.010 0.006 

哈巴河 Haba River HBH ﹣0.072 83（﹣0.368） 0.592 53（0.172）  0.009 

青河 Qinghe QH 0.331 59（0.504）  0.015 72（15.653） 0.532 56（0.219）  

 

表 3  贝加尔雅罗鱼群体线粒体 Cyt b基因的 AMOVA分析 

Table 3  AMOVA analysis of Siberian Dace populations based on mtDNA Cyt b gene 

变异来源 

Source of variation 

自由度 df 

Degrees of freedom 

平方和 

Sum of squares 

方差组分 

Variance components 

方差比例（%） 

Percentage of variation 

一个组群 One group 

群体间 Among populations  3   91.171 1.399 88 Va 28.67 

群体内 Within populations 73  254.297 3.483 52 Vb 71.33 

总体 Total 76  345.468 4.883 39  

固定指数 Fixation index 0.286 66 

两个组群 Two groups 

组群间 Among groups  1  412.077 10.635 86Va 49.55 

组群内群体间 

Among populations within groups 
 2    5.477 ﹣0.445 24Vb ﹣2.07 

群体内 Within populations 73  822.869 11.272 18Vc 52.52 

总体 Total 76 1 240.424 21.462 80  

固定指数 Fixation index 0.474 80 

Va表示组群间方差、Vb 表示组群内群体间方差、Vc表示群体内方差。 

Va means variance among groups; Vb means variance among populations within groups; Vc means variance within populations. 

 

基于Kimura双参数法对4个贝加尔雅罗鱼

群体 54 个单倍型进行聚类分析，获得邻接系统

发育树（图 2）。聚类树分为 3 支，一支主要由

下游的哈巴河和 185 团群体组成，另一支由青

河和乌伦古湖群体组成，少数青河和 185 团个

体组成了剩余一支。 

2.3  群体历史动态研究  

采用 Tajima′s D和 Fu′s Fs检验来验证中性

假说是否成立，在 1 000 次模拟抽样的情况下，

Tajima′s D值为﹣1.661 03（P < 0.05），Fu′s Fs

值则为一个绝对值较大的负值﹣24.651 26（P < 

0.05），且统计检验显著偏离中性。对所有单倍

型进行核苷酸不配对分析（图 3），结果呈双峰

分布，但偏差平方和（sum of squared deviation，

Q = 0.006 1，P > 0.05）和粗糙指数（raggedness 

index，r = 0.007 8，P > 0.05）均不显著。 

根据 Arlequin 软件，采用广义非线性最小

方差法估算出 τ值为 11.093 75（95%置信区间

7.269 53 ~ 13.320 31）。参考已校正的鲤科鱼类

Cyt b基因 0.76%/Ma的进化速率（Zardoya et al. 

1999），代时为 3（郭焱等 2003b），推算出贝

加尔雅罗鱼群体扩张时间大约在 1.97 Ma 前的   
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图 2  基于 Kimura 双参数法构建的单倍型邻接系统发育树 

Fig. 2  Neighborhood-joining phylogenetic tree of all haplotypes based on Kimura 2- parameter method 

Hap. 单倍型；括号内字母为该单倍型所属群体的简称：185T. 185 团；WLG. 乌伦古湖；HBH. 哈巴河；QH. 青河。标尺表示每个位点

的替代率。 

Hap. Haplotype; The letters in parentheses represent abbreviation of different populations: 185T. 185 Regiment; WLG. Ulungur Lake; HBH. Haba 

River; QH. Qinghe. The image ruler means substitution per site. 
 

更新世中晚期。 

3  讨论 

3.1  群体遗传结构 

Avise（1994）认为同种的个体间遗传差异 

一般为 0.1% ~ 5%。Shaklee 等（1982）在蛋白

质水平上将遗传距离 0.9、0.3和 0.05分别作为 

鱼类在属、种和种群三级水平上的划分阈值。

本研究中贝加尔雅罗鱼群体间遗传距离为

0.006 ~ 0.011，高于胡思帆（2014）基于线粒体          
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图 3  贝加尔雅罗鱼单倍型核苷酸不配对分布图 

Fig. 3  Nucleotide mismatch distribution of Siberian Dace haplotypes 

图中的预期值指群体扩张模型下的预期分布。 

The expected value in the graph refers to expected distribution under the sudden expansion model. 
 

控制区计算的群体间遗传距离 0.000 ~ 0.004，

这一方面与研究选取的目的基因及其片段长度

有关，另一方面与后者采样点分布范围集中在

额尔齐斯河下游（185 团、哈巴河、别列则克

河、布尔津河口）导致遗传差异甚微也有直接

关系。参照 Avise（1994）和 Shaklee 等（1982）

的划分标准，本研究中贝加尔雅罗鱼群体间的

遗传距离远低于临界值 0.05，这种差异仍属于

种群内不同个体间差异，未达到种或亚种的分

化程度。从地理距离远近和遗传距离大小来看，

乌伦古湖与 185 团、哈巴河相距较近，但遗传

距离却较大。历史上，乌伦古湖与额尔齐斯河

河床相距极近但未沟通（严钦尚等 1962），直

到 1987 年的“引额济海”工程的开工，才凿通

了额尔齐斯河与乌伦古湖之间的分水岭（夏庆

一 1989），由于遗传结构的变化需要一个漫长

的过程，推测地理隔离可能是造成乌伦古湖群

体与 185 团、哈巴河群体产生遗传分化的主要

驱动力。 

从贝加尔雅罗鱼单倍型邻接系统树可以看

出，地理距离较近的哈巴河和 185 团群体与相

距较远的青河和乌伦古湖群体分别构成两大独

立的支系，显示群体间遗传关系和地理分布没

有明显的相关性。前者可能与相隔较近、栖息

环境相似有关，而后者则与乌伦古河的联通有

关。 

3.2  遗传多样性与基因流 

单倍型多样性和核苷酸多样性是衡量遗传

多样性的两个重要参数（Vrijenhoek 1994）。由

于核苷酸变异较单倍型变异积累的时间更加漫

长，通常而言，一个较小的有效种群经过近期

快速增长，其单倍型多样性会非常丰富，但没

有足够的时间使核苷酸产生变异（Grant et al. 

1998）。本研究中 4 个贝加尔雅罗鱼群体均呈现

高单倍型多样性（Hd ≥ 0.5）和低核苷酸多样

性（π < 0.5%）的特征，和胡思帆（2014）对

额尔齐斯河下游流域 4 个群体贝加尔雅罗鱼

D-Loop 基因序列分析的结果一致，推测该物种

曾经历过“瓶颈效应”（bottleneck effect），后

又受到“创立者效应”（founder effect）的影

响，群体得到迅速扩张所导致（Grant et al. 

1998）。额尔齐斯河发源于新疆北部的阿尔泰山

南坡，流经富蕴、福海、阿勒泰、布尔津、哈

巴河等 5 个县市，进入哈萨克斯坦的斋桑泊（任
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慕莲等 2002）。从地理位置来看，4 个群体的

单倍型多样性变化呈现出从上游到下游递增的

趋势。分析原因，可能是各支流携带不同单倍

型的个体顺流而下，经汇集后在下游 185 团积

累而成。 

遗传多样性指数 Fst 值是评价群体间遗传

分化尺度的指标。Fst值大于 0.25 表明群体间发

生了高度分化，0.15 ~ 0.25 为中度分化，0.05 ~ 

0.15 为低度分化，而小于 0.05 则表明没有分化

（Wright 1978）。本研究中，无论将研究对象作

为 1 个还是 2 个组群对待，总的 Fst值均大于

0.25，表明额尔齐斯河流域贝加尔雅罗鱼已发

生高度遗传分化。需要指出的是，185 团和哈

巴河群体间 Fst值为负值（﹣0.072 83），暗示彼

此间没有出现遗传分化。Slatkin（1987）曾指

出，在连续分布的群体中，群体遗传分化与空

间地理距离呈正向关系，或群体分化与基因迁

移数呈负向关系。也就是说群体间地理距离越

近，基因交流的机会越大，遗传分化程度越小。

从该理论角度出发，推测可能由于它们的地理

分布接近，基因存在频繁交流有关。 

基因流是影响群体内部和群体之间遗传变

异程度的重要因素，自然居群的遗传分化被认

为是依赖于基因流和选择作用间平衡关系的动

力学过程（向井辉美 1984）。当 Nm < 1 时，群

体间会发生遗传分化；当 Nm介于 1 ~ 4之间时，

群体间存在基因交流，基因流可以发挥其均质

化作用，防止遗传漂变引起的各群体间的分化；

当 Nm > 4 时，群体间的基因交流更充分，群体

是一个随机单位（Wright 1931，Hamrick 1987）。

对整体而言，采用间接法计算出贝加尔雅罗鱼

总的基因流 Nm小于 1，反映出这些种群间基因

交流匮乏，有限的基因流是促使群体发生遗传

分化的主要原因（Wright 1951）。从群体来看，

乌伦古湖和青河群体间Nm值为 15.653，大于 4，

其余群体间 Nm值均小于 1。由此可见，不同地

理群体的贝加尔雅罗鱼基因交流存在一定差

异，其中乌伦古湖和青河群体基因流动较其他

群体而言更加密切。有研究认为，Nm大于 1 可

能是地理距离很近或群体间存在某种渠道可以

进行基因交流（曲若竹等 2004）。从地理分布

上来看，显然第二种原因能更好地解释这一现

象。乌伦古河 4 大支流——大青格里河、小青

格里河、查干河和布尔根河在青河县境内汇聚，

最终注入福海县境内乌伦古湖（李疆等 1981）。

乌伦古河作为连接乌伦古湖与青河各支流的重

要通道，使得分布于乌伦古湖和青河的贝加尔

雅罗鱼获得更加充分的交流，同时也从一个侧

面解释了这两个群体间地理距离较远但遗传距

离却最小的原因。 

3.3  群体历史动态与种群扩张   

当 Tajima′s D显著大于 0 时，可用于推断

瓶颈效应和平衡选择；当 Tajima′s D显著小于

0 时，可用于推断群体规模放大和定向选择

（Tajima 1989）。本文中对所有单倍型的中性检

验，Tajima′s D值和 Fu′s Fs 值均为负，且差异

极显著（P < 0.01）。提示遗传结构偏离中性假

说，支持贝加尔雅罗鱼群体受到自然选择作用，

历史上发生过群体扩张事件。 

群体在过去经历扩张或持续增长，其核苷

酸不配对分布曲线会呈现单峰分布，Tajima′s D

中性检验显著偏离中性突变；而群体大小保持

稳定时，核苷酸不配对分布曲线则呈现多峰分

布，Tajima′s D值检验不显著（Tajima 1989）。

本研究中，尽管核苷酸不配对分布呈双峰，但

拟合优度检验（test of goodness-of-fit）得到的

偏差平方和及粗糙指数均不显著（P > 0.05），

表明没有显著偏离群体扩张模式下的预期分

布。一般而言，在膨胀过的种群中粗糙指数的

数值较小，而在没有膨胀的平衡种群中粗糙指

数的数值则较大（Harpending 1994）。相对于其

他淡水鱼类而言（Costedoat et al. 2005，Luhariya 

et al. 2014，Yu et al. 2014，Bruno et al. 2015），

本研究得到一个较小的粗糙指数值，推测额尔

齐斯河贝加尔雅罗鱼仍然经历了群体扩张事

件。 

脊椎动物 Cyt b 基因可以作为分子钟推测

物种扩张的时间，根据序列间的分歧速率推算
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出额尔齐斯河贝加尔雅罗鱼发生群体扩张时间

大约在 1.97 Ma 前的更新世中晚期。大量资料

表明，多数鱼类尤其是海水鱼类发生群体扩张

时间在更新世，即第四纪冰期这一地质史上距

今最大的一次冰期。阿尔泰山地区早中更新世

冰川广布，晚更新世与全新世以后雪线有所上

升，有研究表明第四纪该地区经历了 3 ~ 4 次冰

川作用（崔之久等 1992）。冰期（glacial epoch)

与间冰期（interglacial epoch）的交替，高幅度、

高频次降水及冰川融水导致河流阶地堆积与新

河流的形成（常宏等 2005）。此外，渐新世阿

尔泰地区的构造活动开始加强，第四纪时期进

一步加强，更新世晚期频繁的古地震更使得额

尔齐斯河断裂带发生破裂（柏美祥 1996）。一

系列强烈的地质变化和环境的改变，产生的地

理隔离和融合造成了物种的迁移和栖息地变

化，或许是最终导致贝加尔雅罗鱼种群扩张的

重要原因。 
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