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摘要： 克氏原螯虾（Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ）是广泛分布于我国淡水水域的外来入侵物种，对其种群遗传结构

的研究有助于了解种群扩散过程。 本文测定了淮河流域自然水体中 ９ 个地理种群共 １５１ 个野生克氏原螯

虾线粒体 ＣＯⅠ序列，获得 ６２４ ｂｐ 的有效基因片段，共定义了 ２５ 个单倍型。 ＡＭＯＶＡ 分析结果表明，淮河流

域的克氏原螯虾种群内的变异占主导地位，单倍型多样性和核苷酸多样性均为中等水平，各地理种群间平

均遗传差异较小（Ｆｓｔ ＝０ ０７８），遗传差异不显著。 系统发生树并没有按地理位置形成对应族群，表明克氏

原螯虾各地理种群间存在明显的基因流，各地理种群间没有形成明显的种群遗传分化。
关键词：克氏原螯虾；线粒体细胞色素氧化酶Ⅰ；种群遗传结构；淮河
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　 　 物种的遗传多样性和遗传结构与其适应

能力、生存能力和进化潜力密切相关，生境

异质性是物种遗传分化的重要环境选择压

力（ Ｈｅｄｇｅｃｏｃｋ ｅｔ ａｌ． １９７９， Ｂａｒｂａｒｅｓｉ ｅｔ ａｌ．
２００３，郑芳等 ２００６，姜叶琴 ２００９，Ｙｕｅ ｅｔ ａｌ．
２０１０） 。 因此，种群的遗传多样性和遗传结

构一定程度上能反映出不同生态环境下物

种种群结构的变化（祁得林等 ２００８，项贤领

等 ２０１０） 。 基因流、有效种群大小和遗传组

成等是研究种群遗传多样性及遗传结构的
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重要内容，这些研究对我们更好地了解物种

的形成、适应、分化和扩散规律等具有重要

意 义 （ Ｂａｒｂａｒｅｓｉ ｅｔ ａｌ． ２００３， Ｐａｌｓｔｒａ ｅｔ ａｌ．
２００７） 。

随着现代生物技术的不断发展，研究遗

传多样性的方法也在逐步发展，目前，已经

从传统的形态标记、染色体标记以及生化标

记发展到分子标记。 随着分子生物技术的

兴起与发展，使得以分子生物学技术为手

段、在分子水平上研究物种内不同地理种群

遗传结构成为可能。 近年来，随着 ＰＣＲ 扩增

技术和 ＤＮＡ 测序技术等现代分子生物学技

术的日趋成熟，通过 ＤＮＡ 序列信息了解物种

不同地理种群的遗传分化越来越受到人们

的重视，一些分子标记开始应用于水生生物

种群遗传学分析的研究中。 线粒体 ＤＮＡ 以

其进化速率快、遵循母系遗传等特点，已经

成为种群遗传学研究的有效标记之一。 ＣＯ
Ⅰ基因是线粒体基因组中 １３ 个蛋白质编码基

因之一，该基因序列变异性较大、替换速率快

及易于扩增，在种间和种内都表现较大的变

异性，可提供丰富的多态信息，适合于种及种

下水平的系统分析，目前已被广泛地应用于

物种的分子系统学和种群遗传学研究 中

（Ｂｏｏｒｅ １９９９，Ｍｅｄｉｎａ ｅｔ ａｌ． ２０００，Ｄｏｎａｌｄ ｅｔ ａｌ．
２００５）。

克氏原螯虾（Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ）原产于北

美洲和墨西哥，自 １９２９ 年经日本引入中国南京

以来，已成为我国重要的水产资源（王长忠等

２００９）。 由于其杂食性、生长速度快、适应能力

强，其自然种群发展迅速，在当地生态环境中形

成绝对的竞争优势并逐渐归化于中国自然水

体，现已广泛分布于我国东部和中部地区十余

个省市，甚至在有些地区已成为优势种（王长

忠等 ２００９）。 克氏原螯虾由于较成功地入侵到

全球的一些国家，因此常作为入侵物种遗传多

样性的模式物种来进行广泛的研究。 迄今为

止，国内外已经在同工酶、线粒体 ＤＮＡ、微卫星

水平上对克氏原螯虾遗传结构及遗传多样性进

行了研究 （ Ｂａｒｂａｒｅｓｉ ｅｔ ａｌ． ２００３， 王长忠等

２００９）。
淮河作为我国东部地区一条重要的河流，

淮河干流及与之连通的浅水湖泊构成重要的河

湖复合生态系统，是我国克氏原螯虾的重要分

布地区。 本研究拟通过线粒体 ＣＯⅠ基因分析

淮河克氏原螯虾野生种群的遗传多样性，探讨

其自然种群的遗传分化程度和不同地理种群间

的基因交流情况，以期为野生克氏原螯虾种群

的遗传多样性研究和资源开发利用提供科学

依据。

１　 材料与方法

１ １　 样本采集　 于 ２０１１ 年 ４ ～ １１ 月在淮河流

域自然水体中共采集 １５１ 个野生克氏原螯虾个

体。 采样点分别是河南省信阳市甘岸（ｇａ）、淮
滨县（ｈｂ），安徽省阜阳市王家坝镇（ ｆｙ）、颍上

县（ｙｓ）、瓦埠湖 （ ｗｂｈ）、蚌埠市 （ ｂｂ）、临淮关

（ｌｈ）、女山湖（ｎｓｈ）和江苏省盱眙县（ｘｙ）９ 个地

理种群（图 １，表 １）。 每个地理种群采样数目

在 １０ ～ ２２ 个，共 １５１ 个样本，采集后用无水乙

醇浸泡保存备用。
１ ２　 ＤＮＡ 提取与 ＰＣＲ 扩增　 模板 ＤＮＡ 采用

常规苯酚 ／氯仿法抽提，经 １ ０％的琼脂糖凝胶

电泳检测合格后 － ２０℃保存。 ＣＯⅠ基因片段

的引物由生工生物工程（上海）股份有限公司

合成，引物序列为，ＣＯⅠ Ｆ： ５′⁃ ＡＴＴ ＧＴＣ ＡＣＴ
ＧＣＣ ＣＡＣ ＧＣＡ ＴＴ⁃３′，ＣＯⅠ Ｒ： ５′⁃ ＴＧＴ ＴＧＧ
ＴＡＧ ＡＧＧ ＡＴＣ ＧＧＧ ＴＣ⁃３′。 ＰＣＲ 反应体系：
１０ ×ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ ２ ５ μｌ，ｄＮＴＰｓ ２ μｌ（０ ２ ｍｍｏｌ ／ Ｌ），
模板 ＤＮＡ １ μｌ（１０ ～ １００ ｎｇ），上下游引物各

１ μｌ（０ ２ ｍｍｏｌ ／ Ｌ），１ Ｕ 的 Ｔａｑ 酶（Ｔｒａｎｓ Ｔａｑ⁃Ｔ
ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ），灭菌 ｄｄＨ２Ｏ 补足至２５ μｌ。
ＰＣＲ 反应条件为：９４℃预变性 ５ ｍｉｎ；９４℃ 变性

３０ ｓ，５０℃退火 ４０ ｓ，７２℃延伸 １ ｍｉｎ，３５ 个循

环；７２℃终延伸 ５ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物用胶回收

试剂盒纯化后，直接作为测序模板，委托生

工生物工程（上海）股份有限公司进行双向

测序。
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表 １　 采样点以及样本信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｌｏｃａｌｉｔｉｅｓ
地理种群

Ｌｏｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
种群代码

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｃｏｄｅ
采集地点

Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ
地理坐标

Ｇｅｏ⁃ｃｏｏｒｄ ｉｎａｔｅｓ
分析个体数（尾）

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ａｓｓａｙｅｄ
甘岸 Ｇａｎ′ａｎ ｇａ 信阳市甘岸淮河大桥 ３２°１６′３５″Ｎ ／ １１４°０１′４７″Ｅ １０
淮滨 Ｈｕａｉｂｉｎ ｈｂ 淮滨县淮河大桥 ３２°２６′０２″Ｎ ／ １１５°２２′５５″Ｅ １４
阜阳 Ｆｕｙａｎｇ ｆｙ 阜阳市王家坝镇 ３２°２５′３８″Ｎ ／ １１５°３６′１１″Ｅ ２１
颍上 Ｙｉｎｇｓｈａｎｇ ｙｓ 颍上县鲁口镇 ３２°３２′３９″Ｎ ／ １１６°３３′３２″Ｅ １９
瓦埠湖 Ｗａｂｕ Ｌａｋｅ ｗｂｈ 寿县瓦埠湖 ３２°２２′１４″Ｎ ／ １１６°５３′１１″Ｅ ２２
蚌埠 Ｂｅｎｇｂｕ ｂｂ 蚌埠市蚌埠闸 ３２°５７′１３″Ｎ ／ １１７°１７′１６″Ｅ １３
临淮关 Ｌｉｎｈｕａｉｇｕａｎ ｌｈ 凤阳县临淮关 ３２°５４′４０″Ｎ ／ １１７°３８′３４″Ｅ ２２
女山湖 Ｎｖｓｈａｎ Ｌａｋｅ ｎｓｈ 明光市女山湖 ３３°０２′０８″Ｎ ／ １１８°０６′５２″Ｅ １６
盱眙 Ｘｕｙｉ ｘｙ 淮河入洪泽湖口 ３３°０１′０６″Ｎ ／ １１８°２９′１３″Ｅ １４

图 １　 克氏原螯虾样本采集点

Ｆｉｇ． １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｏｆ Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ
◇采样点 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

　

１ ３　 数据分析和处理 　 测序结果以 Ｃｈｒｏｍａｓ
２ １３ 软件进行核对确认，采用 Ｃｌｕｓｔａｌ＿Ｘ １ ８ 进

行序列比对，利用 ＭＥＧＡ ４ ０ 软件分析序列的

碱基组成，应用 Ｋｉｍｕｒａ 双参数法计算遗传距

离，利用 ＤｎａＳＰ（ｖｅｒｓｉｏｎ ４ ０）软件统计单倍型、
计算单倍型多样性（ｈ）及核苷酸多样性（π），
单倍 型 序 列 已 上 传 至 ＧｅｎＢａｎｋ （ 序 列 号：
ＫＣ４９９５８０ ～ ＫＣ４９９６０４）。 用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３ ０１ 中

的分子变异分析（ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ，
ＡＭＯＶＡ） 估 算 种 群 间 的 分 化 系 数 Ｆｓｔ （ Ｆ⁃
ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ）和基因流（Ｎｍ）。 对所得 ＣＯⅠ基因序

列排序，根据不同基因型之间的遗传距离，以中

华绒螯蟹（Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ）ＣＯⅠ基因序列（序

列号为 ＨＱ５３４０４８）为外群，利用 Ｍｅｇａ ４ ０ 软件

基于 Ｋｉｍｕｒａ 两参数模型采用邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃
ｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）构建 １５１ 个克氏原螯虾系统发育

树，采用 １ ０００ 次自举检验来评估各自分支的

置信度。

２　 结　 果

２ １　 ｍｔＤＮＡ ＣＯⅠ基因序列组成　 对 ＣＯⅠ基

因进行分析比对后，共得到 １５１ 个有效序列，选
取中间长度为 ６２４ ｂｐ 的序列进行比对分析。
序列中共包括 ２５４ 个多态性位点，３４ 个简约信

息位点和 ２４ 个变异位点，没有碱基插入 ／缺失

现象。 Ａ、Ｔ、Ｇ、Ｃ 含量分别为 ２６ ７％ 、４０ ８％ 、
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１９ ４％ 、１３ １％ ，其中 Ａ、Ｔ 含量（６７ ５％ ）明显

高于 Ｇ、Ｃ 含量（３２ ５％ ），碱基组成存在明显的

偏向性。
２ ２　 种群遗传变异和遗传结构 　 在 １５１ 个克

氏原螯虾 ＣＯⅠ序列中，共定义了 ２５ 个单倍型，
其中 Ｈａｐ＿１ 出现频率最高，在 ９ 个地理种群中

都有分布；单倍型 Ｈａｐ＿２ 由地理种群阜阳、颍
上和瓦埠湖共享，占总数的 １２％ ；单倍型 Ｈａｐ＿
３ 由地理种群淮滨、阜阳、颍上、瓦埠湖、临淮

关、女山湖和盱眙共享，占 ２８％ ；单倍型 Ｈａｐ＿４
由地理种群甘岸和盱眙共享，占 ８％ ；其余 ２１
个单倍型均为特有单倍型（表 ２）。

对克氏原螯虾 ９ 个地理种群 ＣＯⅠ基因序

列的遗传差异 ＡＭＯＶＡ 分析结果表明，在整个

遗传变异中，种群间变异仅占 ７ ８０％ ，种群内

的遗传变异占 ９２ ２０％ （表 ３）。 单倍型多样性

在 ０ ～ ０ ８４２ 之间，其中颍上种群单倍型多样性

最高（ｈ ＝ ０ ８４２），而蚌埠种群单倍型多样性最

低（ｈ ＝ ０）。 核苷酸多样性最高的是盱眙种群

（π ＝ ０ ０５２ ３），最低的为蚌埠种群 （π ＝ ０）
（表 ４）。

淮河流域克氏原螯虾种群间平均遗传分化

程度处于中等水平，种群内部存在着明显的基

因流（Ｆｓｔ ＝ ０ ０７８，Ｎｍ ＝ ２ ９５５）。 各地理种群间

的遗传分化指数从 ０ ０２２ 到 ０ ４８２ 不等，种群

间遗传分化指数最高的是蚌埠和瓦埠湖种群

（Ｆｓｔ ＝ ０ ４８２，Ｎｍ ＝ ０ ２６８），而同处于淮河干流

的临淮关和女山湖种群的遗传分化指数最低，
基因流水平最高 （Ｆｓｔ ＝ ０ ０２２，Ｎｍ ＝ １１ １１４）
（表 ５）。

表 ２　 克氏原螯虾不同地理种群线粒体 ＣＯⅠ基因单倍型频率

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＣＯⅠ ｇｅｎｅ ｉｎ ｔｈｅ ｌｏｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ

单倍型

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

地理种群 Ｌｏｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
甘岸

Ｇａｎ′ａｎ
淮滨

Ｈｕａｉｂｉｎ
阜阳

Ｆｕｙａｎｇ
颍上

Ｙｉｎｇｓｈａｎｇ
蚌埠

Ｂｅｎｇｂｕ
瓦埠湖

Ｗａｂｕ Ｌａｋｅ
临淮关

Ｌｉｎｈｕａｉｇｕａｎ
女山湖

Ｎｖｓｈａｎ Ｌａｋｅ
盱眙

Ｘｕｙｉ
Ｈａｐ＿１ ８ ４ １６ ６ １２ ６ １７ １３ ９
Ｈａｐ＿２ ３ ２ １３
Ｈａｐ＿３ ２ ２ ５ １ １ ３ ２
Ｈａｐ＿４ ２ １
Ｈａｐ＿５ １
Ｈａｐ＿６ １
Ｈａｐ＿７ １
Ｈａｐ＿８ １
Ｈａｐ＿９ １
Ｈａｐ＿１０ １
Ｈａｐ＿１１ １
Ｈａｐ＿１２ １
Ｈａｐ＿１３ １
Ｈａｐ＿１４ １
Ｈａｐ＿１５ １
Ｈａｐ＿１６ １
Ｈａｐ＿１７ １
Ｈａｐ＿１８ １
Ｈａｐ＿１９ １
Ｈａｐ＿２０ １
Ｈａｐ＿２１ １
Ｈａｐ＿２２ １
Ｈａｐ＿２３ １
Ｈａｐ＿２４ ２
Ｈａｐ＿２５ １
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表 ３　 克氏原螯虾线粒体 ＣＯⅠ 序列 ＡＭＯＶＡ 分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ （ＡＭＯＶＡ）
ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｌｏｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度

Ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ
ｆｒｅｅｄｏｍ

平方和

Ｓｕｍ ｏｆ
ｓｑｕａｒｅｓ

方差组分

Ｖａｒｉａｎｃｅ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

方差比例

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ

种群间变异

Ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

８ ５４ ７７５ ０ ２４２ ７ ８０

种群内变异

Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
１４１ ４０２ ３６５ ２ ８５４ ９２ ２０

总计 Ｔｏｔａｌ １４９ ４５７ １４０ ３ ０９５ １００ ００

固定指数

Ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ
Ｆｓｔ ＝ ０ ０７８，Ｎｍ ＝ ２ ９５５

表 ４　 克氏原螯虾各地理种群的遗传参数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｓｕｍｍａｒｙ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ
Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ

地理种群

Ｌｏｃａｌ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

单倍型数

（Ｎ）
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

单倍型多样性

（ｈ）
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

核苷酸多样性

（π）
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

甘岸 Ｇａｎ′ａｎ ２ ０ ３５６ ０ ００１ １
淮滨 Ｈｕａｉｂｉｎ １０ ０ ８３５ ０ ０１３ ８
阜阳 Ｆｕｙａｎｇ ３ ０ ４１０ ０ ００１ ８
颍上 Ｙｉｎｇｓｈａｎｇ ８ ０ ８４２ ０ ００５ １
蚌埠 Ｂｅｎｇｂｕ １ ０ ０ ０００ ０
瓦埠湖 Ｗａｂｕ Ｌａｋｅ ５ ０ ５９７ ０ ００３ ０
临淮关 Ｌｉｎｈｕａｉｇｕａｎ ６ ０ ４１１ ０ ００４ ３
女山湖 Ｎｖｓｈａｎ Ｌａｋｅ ２ ０ ３２５ ０ ００１ ０
盱眙 Ｘｕｙｉ ５ ０ ５９３ ０ ０５２ ３

表 ５　 克氏原螯虾各地理种群间的遗传分化系数（Ｆｓｔ）（下三角）和遗传距离（上三角）
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｆｓｔ ｖａｌｕｅｓ （ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ） ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ （ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ） ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｌｏｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｌｏｎｓ ｏｆ

Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ

蚌埠

Ｂｅｎｇｂｕ
阜阳

Ｆｕｙａｎｇ
甘岸

Ｇａｎ′ａｎ
淮滨

Ｈｕａｉｂｉｎ
临淮关

Ｌｉｎｈｕａｉｇｕａｎ
女山湖

Ｎｖｓｈａｎ Ｌａｋｅ
瓦埠湖

Ｗａｂｕ Ｌａｋｅ
盱眙

Ｘｕｙｉ
颍上

Ｙｉｎｇａｈｎｇ

蚌埠 Ｂｅｎｇｂｕ ５ ８４７ １ ５７５ ２ １０８ １０ １１７ ２ １７７ ０ ２６８ ２ ０８６ １ ９４３
阜阳 Ｆｕｙａｎｇ ０ ０４１ ２ ９１５ １ ６７３ ６ １６０ ８ ３７０ ０ ５７５ ８ ６７８ ８ ６７０
甘岸 Ｇａｎ′ａｎ ０ １３７ ０ ０７９ ２ ６５７ ９ ００１ １ ７６６ ０ ３２０ １０ ６２０ ２ ０４４
淮滨 Ｈｕａｉｂｉｎ ０ １０６ ０ １３０ ０ ０８６ ２ ２０３ ２ ３５５ ０ ９１３ １ ９２４ ３ ３７３
临淮关 Ｌｉｎｈｕａｉｇｕａｎ ０ ０２４ ０ ０３９ ０ ０２７ ０ １１０ １１ １１４ ０ ５１５ １０ １１７ ４ ６５２
女山湖 Ｎｖｓｈａｎ Ｌａｋｅ ０ １０３ ０ ０２９ ０ １２４ ０ ０９６ ０ ０２２ ０ ２９６ ６ ３８２ ４ ８５２
瓦埠湖 Ｗａｂｕ Ｌａｋｅ ０ ４８２ ０ ３０３ ０ ４３９ ０ ２１５ ０ ３２７ ０ ４５８ ２ ５５９ １ ０７３
盱眙 Ｘｕｙｉ ０ １０７ ０ ０２８ ０ ０２３ ０ １１５ ０ ０２４ ０ ０３８ ０ ０８９ １ ８６９
颍上 Ｙｉｎｇｓｈａｎｇ ０ １１４ ０ ０２８ ０ １０９ ０ ０６９ ０ ０５１ ０ ０４９ ０ １８９ ０ １１８

２ ３　 种群系统发育关系　 基于得到克氏原螯

虾 ｍｔＤＮＡ ＣＯⅠ的序列数据，根据不同基因型

之间的遗传距离，构建淮河流域克氏原螯虾

１５１ 个个体系统发生树（图 ２）。 结果分析显

示，地理种群并没有按地理位置形成对应族群，
但大部分个体能够按照相同采样点的个体聚为

一枝，一些地方种群的个体则散布于不同的

枝中。

３　 讨　 论

线粒体基因组是严格母系遗传，其变异主

要来源于基因突变，细胞色素氧化酶基因 ＣＯⅠ
进化速度相对较快，是检测种群遗传变异的有

效分子标记（Ｂａｒｂａｒｅｓｉ ｅｔ ａｌ． ２００３，Ｐａｌｓｔｒａ ｅｔ ａｌ．
２００７），在水生生物中已经广泛应用，该基因能

为种群的鉴定提供有效信息；同时该基因片段

易于扩增和测序，是研究无脊椎动物地理种群

及近缘种问题的有效的工具 （ Ｄａｗｓｏｎ ｅｔ ａｌ．
２００１，Ｄａｗｓｏｎ ２００３）。 本研究中，克氏原螯虾

ＣＯⅠ基因序列中的碱基 Ａ、Ｔ 含量明显高于 Ｃ、
Ｇ 含量，这与其他淡水虾类类似，且符合节肢动

物 ｍｔＤＮＡ 碱基组成中 Ｇ 碱基相对缺乏，而 Ａ、Ｔ
含量高的普遍现象（郑芳等 ２００６）。 克氏原螯

虾 ＣＯⅠ基因序列单倍型多样性和核苷酸多样

性与其他水生生物相比具有较低的水平，属于

种内变异较小的种群（傅洪拓等 ２０１０，马克异
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图 ２　 克氏原螯虾种群 ＣＯⅠ序列基因型 ＮＪ 系统树

Ｆｉｇ． ２　 Ｔｈｅ ＮＪ ｔｒｅｅ ｏｆ ＣＯⅠ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｇａ． 甘岸；ｈｂ． 淮滨；ｆｙ． 阜阳；ｙｓ． 颍上；ｗｂｈ． 瓦埠湖；ｂｂ． 蚌埠；ｌｈ． 临淮关；ｎｓｈ． 女山湖；ｘｙ． 盱眙；

Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ． 中华绒螯蟹 ＣＯⅠ基因序列（序列号 ＨＱ５３４０４８）为外群。
ｇａ． Ｇａｎ′ａｎ； ｈｂ． Ｈｕａｉｂｉｎ； ｆｙ． Ｆｕｙａｎｇ； ｙｓ． Ｙｉｎｇｓｈａｎｇ； ｗｂｈ． Ｗａｂｕ Ｌａｋｅ； ｂｂ． Ｂｅｎｇｂｕ； ｌｈ． Ｌｉｎｈｕａｉｇｕａｎ； ｎｓｈ． Ｎｖｓｈａｎ Ｌａｋｅ；

ｘｙ． Ｘｕｙｉ； Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ． Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ＣＯⅠ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ （ＨＱ５３４０４８） ｗａｓ ｏｕｔｇｒｏｕｐ．
　

等 ２０１１ ）。 不同地理种群间遗传分化指数

（Ｆｓｔ）是衡量种群间遗传差异的主要指标，同时

也能反映亲缘关系的远近（Ｂｅｎｚｉｅ １９９８）。 遗

传分化指数（Ｆｓｔ）表明淮河流域克氏原螯虾各

地理种群间遗传分化较小（表 ５），说明这些地

理种群之间缺乏足够的遗传分化，基因交流较

频繁。 在本研究中，蚌埠种群和瓦埠湖种群之

间的遗传变异较大（Ｆｓｔ ＝ ０ ４５８），表明该两个

地理种群间的遗传变异较大。 基因流是种群遗

传结构均质化的主要因素之一，具有高水平基

因流的物种往往比具有低基因流的物种遗传分

化小（Ｂｅｎｚｉｅ ｅｔ ａｌ． １９９８）。 在本研究中，淮河

流域克氏原螯虾存在较高的基因交流频率（Ｎｍ

＝ ２ ９５５），临淮关和女山湖种群间基因交流较

为频繁（Ｎｍ ＝ １１ １１４），而蚌埠种群和瓦埠湖种

群之间的基因流水平较低（Ｎｍ ＝ ０ ２６８）。
生物种群的遗传多样性是评价生物资源状

况的一个重要依据，它是物种适应多变的环境，
维持长期生存和进化的遗传基础 （彭敏等

２０１２）。 就某一物种而言，遗传多样性愈丰富，
该物种对环境的适应能力就越强，其生存与进

化潜力就愈大。 一般认为种群遗传多样性是在



·８７４　　 · 动物学杂志 Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｚｏｏｌｏｇｙ ４８ 卷

不断地适应环境和进化中形成的，是研究生物

与环境相适应的重要内容（Ｍｅｄｉｎａ ｅｔ ａｌ． ２０００，
Ｆｒａｎｋｈａｍ ｅｔ ａｌ． ２００１，Ｄｉｒｚｏ ｅｔ ａｌ． ２００８）。 通常

认为以异交为主的物种，９０％ 的遗传变异发生

在种群内部（曹玲亮等 ２０１０，黄羽等 ２０１１）。
本研究的 ＡＭＯＶＡ 分析结果显示，克氏原螯虾

种群的遗传变异主要来自于各个种群内部变异

（９２ ２０％ ），来自种群间的变异较少（７ ８０％ ），
与上述结论一致。

克氏原螯虾由于具有较强的适应性，较容

易适应新的环境，具有很强的扩散能力（王长

忠等 ２００９）。 从系统发育树上看，虽然系统关

系较为无序，但是相同地理种群的多数个体仍

聚在一起，由于本研究的采样点处于整个淮河

干流水系，淮河水系为相对开放环境，使克氏原

螯虾各地理种群间基因交流较为顺畅，加强了

克氏原螯虾各地理种群之间的基因交流机会。

参　 考　 文　 献

Ｂａｒｂａｒｅｓｉ Ｓ， Ｆａｎｉ Ｒ， Ｇｈｅｒａｒｄｉ Ｆ， ｅｔ ａｌ． ２００３． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ
ｉｎ Ｅｕｒｏｐｅａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ａｎ ｉｎｖａｓｉｖｅ Ａｍｅｒｉｃａｎ ｃｒａｙｆｉｓｈ：
ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙ ｒｅｓｕｌｔｓ． Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｉｎｖａｓｉｏｎｓ， ５（３）： ２６９ － ２７４．

Ｂｅｎｚｉｅ Ｊ Ａ Ｈ． １９９８． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｍａｒｉｎｅ ｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｎｄ
ＳＥ Ａｓｉａｎ ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ∥ Ｈａｌｌ Ｒ． Ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ａｎｄ
Ｇｅｏｌｏｇｉｃａｌ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ＳＥ Ａｓｉａ． Ｔｈｅ Ｎｅｔｈｅｒｌａｎｄｓ： Ｂａｃｋｈｕｙｓ
Ｐｕｂｌｉｓｈｅｒｓ， １９７ － ２０９．

Ｂｏｏｒｅ Ｊ Ｌ． １９９９． Ａｎｉｍａｌ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅｓ． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２７（８）： １７６７ － １７８０．

Ｄａｗｓｏｎ Ｍ Ｎ， Ｊａｃｏｂｓ Ｄ Ｋ． ２００１． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｆｏｒ ｃｒｙｐｔｉｃ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ａｕｒｅｌｉａ ａｕｒｉｔａ （ Ｃｎｉｄａｒｉａ： Ｓｃｙｐｈｏｚｏａ ） ． Ｔｈｅ
Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｂｕｌｌｅｔｉｎ， ２００（１）： ９２ － ９６．

Ｄａｗｓｏｎ Ｍ Ｎ． ２００３． Ｍａｃｒｏ⁃ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｃｒｙｐｔｉｃ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｏｎ ｊｅｌｌｙｆｉｓｈ， Ａｕｒｅｌｉａ （ Ｃｎｉａｄａｒｉａ：
Ｓｃｙｐｈｏｚｏａ） ． Ｍａｒｉｎｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， １４３（２）： ３６９ － ３７９．

Ｄｉｒｚｏ Ｒ， Ｍｅｎｄｏｚａ Ｅ． ２００８． Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ∥Ｊｏｒｇｅｒｎｓｅｎ Ｓ Ｅ， Ｆａｔｈ
Ｂ． Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｙ． Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ： Ｅｌｓｅｖｉｅｒ， ３６８
－ ３７７．

Ｄｏｎａｌｄ Ｋ Ｍ， Ｋｅｎｎｅｄｙ Ｍ， Ｓｐｅｎｃｅｒ Ｈ Ｇ． ２００５． Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ
ａｎｄ ｔａｘｏｎｏｍｙ ｏｆ ａｕｓｔｒａｌ ｍｏｎｏｄｏｎｔｉｎｅ ｔｏｐｓｈｅｌｌｓ （ Ｍｏｌｌｕｓｃａ：
Ｇａｓｔｒｏｐｏｄａ： Ｔｒｏｃｈｉｄａｅ ）， ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ．
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， ３７（２）： ４７４ － ４８３．

Ｆｒａｎｋｈａｍ Ｒ， Ｇｉｌｌｉｇａｎ Ｄ Ｍ， Ｍｏｒｒｉｓ Ｄ． ２００１． Ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ ａｎｄ

ｅｘｔｉｎｃｔｉｏｎ： ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｕｒｇｉｎｇ． Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ， ２（３）：
２７９ － ２８５．

Ｈｅｄｇｅｃｏｃｋ Ｄ， Ｓｔｅｌｍａｃｈ Ｄ Ｊ， Ｎｅｌｓｏｎ Ｋ ｅｔ ａｌ． １９７９． Ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ａｎｄ ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ
Ｍａｃｒｏｂｒａｃｈｉｕｍ ｒｏｓｅｎｂｅｒｇｉｉ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｗｏｒｌｄ
Ｍａｒｉｃｕｌｔｕｒｅ Ｓｏｃｉｅｔｙ， １０（１ ／ ４）： ８７３ － ８７９．

Ｍｅｄｉｎａ Ｍ， Ｗａｌｓｈ Ｐ Ｊ． ２０００． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｏｒｄｅｒ
Ａｎａｓｐｉｄｅａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ （１２Ｓ， １６Ｓ
ａｎｄ ＣＯⅠ）． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， １５（１）：
４１ － ５８．

Ｐａｌｓｔｒａ Ｆ Ｐ， Ｏ′Ｃｏｎｎｅｌｌ Ｍ Ｆ， Ｒｕｚｚａｎｔｅ Ｄ Ｅ． ２００７． Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｒｅｖｅｒｓａｌｓ ｉｎ Ａｔｌａｎｔｉｃ ｓａｌｍｏｎ （ Ｓａｌｍｏ
ｓａｌａｒ） ｏｖｅｒ ｃｏｎｔｅｍｐｏｒａｒｙ ａｎｄ ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｔｅｍｐｏｒａｌ ｓｃａｌｅｓ：
Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｉｚｅ ａｎｄ ｌｉｆｅ ｈｉｓｔｏｒｙ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ，
１６（２１）： ４５０４ － ４５２２．

Ｙｕｅ Ｇ Ｈ， Ｌｉ Ｊ Ｌ， Ｂａｉ Ｚ Ｙ， ｅｔ ａｌ． ２０１０． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｖａｓｉｖｅ ａｌｉｅｎ ｒｅｄ ｓｗａｍｐ ｃｒａｙｆｉｓｈ．
Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｉｎｖａｓｉｏｎｓ， １２（８）： ２６９７ － ２７０６．

曹玲亮， 周立志， 张保卫． ２０１０． 安徽三大水系入侵物种克氏

原螯虾的种群遗传格局． 生物多样性， １８（４）： ３９８
－ ４０７．

傅洪拓， 乔慧， 李法君， 等． ２０１０． 长江不同江段青虾的遗传

多样性． 水产学报， ３４（２）： ２０４ － ２１２．
黄羽， 戴银根， 毕成武， 等． ２０１１． 长江中下游地区 ６ 个克氏

原螯虾群体遗传多样性分析． 南昌大学学报： 工科版， ３３
（２）： ２４３ － ２４７．

姜叶琴． ２００９． 虾类遗传多样性的研究现状． 海洋学研究， ２７
（１）： ８３ － ８９．

马克异， 冯建彬， 谢楠， 等． ２０１１． 钱塘江日本沼虾野生群体

遗传变异的 ＳＳＲ 分析． 动物学研究， ３２（４）： ３６３ － ３７０．
彭敏， 陈秀荔， 蒋伟明， 等． ２０１２． 企鹅珍珠贝不同地理群体

遗传多样性的 ｆＡＦＬＰ 分析． 水生生物学报， ３６（１）： １０２
－ １０８．

祁得林， 晁燕， 郭松长， 等． ２００８． 黄河裸裂尻鱼五种群

ｍｔＤＮＡ 控制区的遗传结构． 动物学报， ５４（６）： ９７２
－ ９８０．

王长忠， 李忠， 梁宏伟， 等． ２００９． 长江下游地区 ４ 个克氏原

螯虾群体的遗传多样性分析． 生物多样性， １７（５）： ５１８
－ ５２３．

项贤领， 席贻龙， 温新利， 等． ２０１０． 萼花臂尾轮虫种复合体

遗传分化的空间格局． 动物学研究， ３１（３）： ２０５ － ２２０．
郑芳， 吕秀玲， 孙红英， 等． ２００６． 基于线粒体 ＣＯⅠ基因序列

探讨长江华溪蟹的遗传分化． 南京师大学报： 自然科学

版， ２９（２）： １０３ － １０５．




