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摘要: 采用 PCR 扩增和测序的方法获得了尼罗罗非鱼(Oreochromis niloticus)埃及品系(简称 AJ，22 尾)、

88 品系(简称 XH，26 尾)和奥利亚罗非鱼(O. aureus) (简称 ALY，28 尾) “夏奥 1 号”线粒体 DNA 控制

区(mtDNA D-loop)的部分序列(575 ～ 581 bp)。对照其他已报道的鱼类控制区结构，对序列结构进行分

析，成功识别了罗非鱼 mtDNA D-loop 区序列的中央保守区和保守序列区，找到了 4 个特征序列(CSB-D、

CSB1、CSB2、CSB3)。76 个个体共检测出 28 个单倍型。AJ 群体有 12 个单倍型，XH 群体有 10 个单倍

型，ALY 群体存在 9 个单倍型。其中，3 个群体共享 1 个单倍型(XH06)，AJ 和 XH 群体共享一个单倍型
(XH10)，其他为各个群体独有。AJ 和 XH(Nm = 0. 77)、AJ 和 ALY(Nm = 0. 02)、XH 和 ALY(Nm = 0. 02)

之间均存在一定的遗传分化。AJ 和 XH 的核苷酸多态性( Pi )值(分别为 0. 042 4、0. 031 1)明显高于
ALY 的 Pi 值(0. 001 2)。本实验中的 ALY 品种纯度高，AJ 和 XH 的遗传多样性较丰富。mtDNA D-loop

区能反映出罗非鱼群体的种质特征，适用于罗非鱼群体内的遗传多样性研究。
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Abstract:The partial mitochondrial DNA D-Loop sequence was amplified in two populations (Egyptian and 88

strain) of Nile tilapia (Oreochromis niloticus) (AJ and XH) and Blue tilapia (‘Xia′ ao No. 1'，O. aureus)

(ALY) by PCR technique. The length of this region was 575 － 581 bp. Compared with its homology，one

conserved block ( CSB-D ) in the central conserved sequence block domain ( CSB ) and three conserved

sequence blocks ( CSB1，CSB2，CSB3 ) in the conserved sequence block domain ( CSB) were successfully
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identified. A total of 28 haplotypes were detected in 76 individualities. The number of haplotypes was 12 in the

AJ population，10 in the XH population and 9 in the ALY population. Only one haplotype (XH06) was shared

by three populations，and one haplotype (XH10) was shared by AJ and XH populations. Genetic diversity

analysis indicated some genetic differentiations between AJ and XH (Nm = 0. 77)，AJ and ALY (Nm = 0. 02)，

as well as XH and ALY (Nm = 0. 02) . The nucleotide diversity (Pi) of AJ (0. 042 4) or XH (0. 031 1) was

higher than that of ALY (0. 001 2) . It could be concluded that the purity of ALY was much higher，and that

AJ and XH had a high level genetic diversity. The mtDNA D-Loop region could reflect the genetic resource

characteristics and could be used to study genetic diversity of tilapia populations.

Key words:Tilapia (Oreochromis); mtDNA; D-loop region; Genetic diversity

罗非鱼(Oreochromis)为鲈形目(Perciformes)
丽鱼科(Cichlidae)温水性鱼类，原产于非洲，具有
生长快、繁殖力强、食性杂、抗病力强等优点，是
联合国粮农组织向全世界推广的优良品种，也

是我国水产品出口创汇的主力品种。根据罗非
鱼的遗传特性及生产的需要，目前国内外多以

雄性率较高的奥尼鱼(尼罗罗非鱼♀ × 奥利亚
罗非鱼♂ )为主要的养殖对象［1］。罗非鱼除了
存在性成熟早、繁殖周期短、生殖频繁等缺点
外，其种间杂交很容易进行，并且杂交可育，易

发生种质退化。因此，了解罗非鱼的种质情况
对做好该鱼种的保种工作并保护种群的遗传多

样性具有非常重要的意义。
动物 线 粒 体 DNA ( mitochondrial DNA，

mtDNA)是共价闭合的环状双螺旋 DNA，是细
胞核外具自主复制、转录和翻译能力的遗传因
子，具有分子量小、结构简单、进化速度快、高度
多态、母性遗传等特点，被广泛应用于种群的进
化研究和遗传多样性分析中

［2］。mtDNA D-loop
区是线粒体基因组中变异最大、进化最快的区
域，具有较高的突变积累，因而比较适用于种

内、种群或个体间遗传多样性的研究。近年来，
许多学者对很多鱼类的线粒体控制区自身结构

以及种内种群遗传结构和遗传分化进行了大量

的研究
［3 － 6］。本研究采用 PCR、克隆结合 DNA

测序技术对 3 个人工养殖的罗非鱼群体，尼罗
罗 非 鱼 埃 及 品 系 ( Egyptian Oreochromis
niloticus)、88 品系(88 strain O. niloticus) 和奥
利亚罗非鱼“夏奥 1 号”(‘Xia′ ao No. 1' O.
aureus)的线粒体 DNA 控制区的部分序列进行
了分析，以期根据它们的序列多态性来揭示罗

非鱼不同种群、不同群体的遗传多样性，了解罗
非鱼的种质现状，为罗非鱼的育种工作提供一

定的理论基础。

1 材料与方法

1. 1 材料 尼罗罗非鱼埃及品系(AJ)是 1999
年淡水渔业研究中心从埃及农业和农垦部水产

研究中心实验室引进并经多代选育以后的尼罗

罗非鱼品系。88 品系尼罗罗非鱼(XH)是 1988
年湖南湘湖渔场从埃及尼罗河阿斯旺坝下游引

进，经过多代选育后的尼罗罗非鱼品系。“夏
奥 1 号”奥利亚罗非鱼(ALY)是淡水渔业研究
中心培育并获全国水产原种和良种审定委员会

审定通过的新品种。3 个群体现保存于中国水
产科学院淡水渔业研究中心国家罗非鱼现代产

业技术体系研发中心。于 2008 年 6 月，分别对
2 龄的 AJ、XH 和 ALY 群体随机采集了 22 尾、
26 尾和 28 尾鱼的血样，－ 70℃保存备用。

PCR 反应试剂、DNA 胶回收试剂盒和小剂
量抽提质粒试剂盒、pMD19-T 载体、EcoRⅠ和
PstⅠ内切酶等购自大连宝生物工程有限公司
(TaKaRa)，DH5α 由本实验室保存。其他试剂
均为国产分析纯。
1. 2 基因组 DNA 的提取与 mtDNA D-loop 区
的 PCR 扩增 取 50 μl 血样，用等体积苯酚氯
仿法抽提总 DNA，将得到的基因组 DNA 中加
适量的 0. 1 × TE 缓冲液溶解，4℃保存。
本实验拟扩增并测定罗非鱼线粒体 D-loop

区的序列，选择了用于扩增 mtDNA D-loop 序列
的 4 对引物 344F 与 PHE1R、P1 与 P2、L15923
与 H1067、DF1 与 DR1［4，7 － 9］，引物由上海博彩
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生物科技有限公司合成。通过进行温度梯度筛
选实验，从中选取了较稳定的一对引物 344F:
5′-CTATTACTGGCATCTGGTTCC-3′和 PHE1R:
5′-ACATCTTCAGTGTTACGCTT-3′进行 PCR 扩
增
［4］。PCR 反应体系 ( 50 μl):10 × PCR ( +

Mg2 + )缓冲液 5 μl，dNTP(2. 5 mmol /L)4 μl，r-
Taq 酶 2 U，344F、PHE1R(5 μmol /L)均为 4 μl，
模板 1 μl(约 10 ng)，最后补充灭菌去离子水至
50 μl。PCR 反应条件:95℃预变性 5 min;每个
循环包括 94℃变性 45 s，55℃退火 45 s，72℃延
伸 1 min，共 39 个循环;最后一次循环结束后，
72℃延伸 10 min，4℃保存。
1. 3 PCR 产物纯化与目的片段的克隆及测序
扩增产物用 Spin Column 柱式 DNA 胶回收试
剂盒回收纯化目的片段，连接到 pMD19-Tvector
上，并转化到 DH5α 菌株中进行扩大培养。使
用限制性内切酶 EcoRⅠ和 PstⅠ进行双酶切检
测阳性克隆。将确定为阳性克隆的菌液送上海
基康生物技术有限公司进行正反向测序。
1. 4 序列分析 将测定的序列通过 Biowire 软
件包去除引物及载体序列，并进行人工校正。
用 BioEdit 软件编辑序列，并在 GenBank 中进行
BLAST 分析，确定得到的为罗非鱼线粒体控制
区序列。利用 Clustal X (1. 81)程序默认的设
置参数对测得的序列进行同源序列比对分析，

确定序列的位置并对其结构进行分析。利用
MEGA 3. 1 软件包分析序列特征，统计碱基组
成和转换与颠换值，计算遗传差异和遗传距离

等，并构建系统树，系统树各分支的置信度由

1 000次 Bootstrap 自展法检验。通过 DnaSP
3. 14 软件统计种群的遗传多样性参数 K xy (群

体间平均核苷酸差异数)、GammaST(群体间遗
传分化系数)、F ST(遗传分化指数)、D xy(群体间

核苷酸的分歧度)、D a (核苷酸净遗传距离)以

及群体间的基因流 Nm 值。

2 结 果

2. 1 PCR 扩增结果 在对罗非鱼 mtDNA D-
loop 扩增时，选择 344F 和 PHE1R 这对引物，并
对同一个样品进行了退火温度梯度实验(48. 0、

48. 9、51. 8、55. 6、59. 3、61. 9℃ )，结果显示，该引
物扩增产物大小在 600 bp 左右，且在各个退火
温度条带亮度变化不大(图 1)，所以选择了中间
的 55℃作为退火温度。PCR 扩增结果形成的电
泳条带单一，未发现非特异性条带。在进行群体
扩增时，实验结果重复性好。

图 1 mtDNA 控制区部分序列 PCR 结果
Fig. 1 The amplification result of mtDNA

control region partial sequence
M: DL2000 DNA 分子量标准; 1 ～ 6: ALY 群体 1 号样

品退 火 温 度 依 次 为 48. 0、48. 9、51. 8、55. 6、59. 3、

61. 9℃的 PCR 产物。

M: DL2000 DNA marker; 1 － 6: PCR product of No. 1

sample in ALY. Annealing temperatures were 48. 0，

48. 9，51. 8，55. 6，59. 3，61. 9℃ in turn.

2. 2 罗非鱼 D-loop 区部分序列结构特征 经
Clustal X 比对分析本实验测序所得到的罗非鱼
mtDNA D-loop 序列与从 GenBank 下载的尼罗
罗非鱼(GU238433)同源序列，确定本实验中的
序列为靠近 tRNAphe

端的一部分序列，长度为

575 ～ 581 bp(去除载体和引物序列)，部分序列
出现碱基插入 /缺失现象，导致序列出现长度的
多态 性。序 列 递 交 GenBank，序 列 号 为:
GQ421259 ～ GQ421280。序列碱基组成见表 1，
3 个群体的碱基组成基本一致，没有显著变化。
A、G、T、C 的平均含量分别为 28. 8%、15. 4%、
35. 4%、20. 4%，可见其中碱基 T 的含量最高，
碱基 G 的含量最低。A + T(平均为 64. 2% )的
含量明显高于 G + C(平均为 35. 8% )的含量。
鱼类 mtDNA D-loop 区一般分为三个部分:

终止序列区 ( termination associated sequences，
TAS)、中央保守区( central conserved sequence
block，CSB)和保守序列区( conserved sequence
block，CSB)。参照其他鱼类控制区结构的分
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表 1 罗非鱼 mtDNA 控制区部分序列碱基组成(% )

Table 1 Nucleotide compositions of mtDNA control

region in tilapia

群体 Population A G T C A + T G + C

AJ 28. 5 15. 7 35. 2 20. 6 63. 7 36. 3
XH 28. 9 15. 3 35. 4 20. 4 64. 3 35. 7
ALY 29. 1 15. 1 35. 5 20. 3 64. 6 35. 4

平均 Average 28. 8 15. 4 35. 4 20. 4 64. 2 35. 8

AJ: 埃及尼罗罗非鱼群体; XH: 88 品系尼罗罗非鱼群

体; ALY:“夏奥 1 号”奥利亚罗非鱼群体。下表同。

AJ: Egyptian O. niloticus population; XH: 88 strain O.

niloticus population; ALY: ‘Xia′ao No. 1' O. aureus population.

The same in the following table.

析结果
［6］，推测出本实验得到的罗非鱼 D-loop

区序列属于中央保守区的一部分和保守序列

区，以 CSB-D 开始，以 CSB1 作为中央保守区和
保守序列区的分界线。全部序列放在一起比对
分析，识别了 4 个比较保守的特征序列，分别为
中央保守区的 CSB-D 和保守序列区的 CSB1、
CSB2、CSB3，图 2 以 AJ 群体其中的一个单倍型
为例列出了各个特征序列的情况，其中 CSB2
和 CSB3 富含 AC，CSB1 具有“GAGCATA”特征
序列。

图 2 罗非鱼 mtDNA D-loop 区部分序列结构
Fig. 2 Structure of mtDNA D-loop region partial sequence in tilapia

2. 3 罗非鱼群体遗传结构的分析 多态位点
分析结果(表 2、图 3)表明:3 个群体的碱基替
换均明显大于插入或缺失，碱基替换中转换大

于颠换。AJ 和 XH 的多态位点高于 ALY。76
个个体共检测到 80 个变异位点，占全序列的
13. 8%，其中 24 个为单一多态位点，50 个为简
约信息位点，转换为 57 个，颠换为 17 个，转换
与颠换的比(TS /TV)为 3. 4。有 4 个插入或缺
失(位点:233、253、360、419 )，1 个插入 ( 380

位)和 1 个缺失(162 位)。碱基替换与插入或
缺失的比为 12. 3。

76 个个体共检测出 28 个单倍型，AJ 群体
有 12 个单倍型，XH 群体有 10 个单倍型，ALY
群体存在 9 个单倍型，其中 3 个群体共享一个
单倍型(AJ04、XH06、ALY03)，AJ 和 XH 两个
群体共享一个单倍型(AJ05 与 XH10)，其他为
各个群体独有。
2 . 4 群体遗传多样性参数的统计 群体遗传

表 2 罗非鱼 mtDNA D-loop 区部分序列变异情况
Table 2 Variations of mtDNA control region partial sequence in tilapia

群体

Population

转换

Transition

颠换

Transversion

插入 /缺失

Insert / deletion

多态位点比例(% )

Ration of polymorphic site

单倍型数

Number of haplotypes

AJ 44 17 4 11. 20 12
XH 40 14 4 9. 98 10
ALY 8 2 2 2. 08 9

总体 Total 57 17 6 13. 80 28
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图 3 罗非鱼 mtDNA D-loop 区部分序列变异情况
Fig. 3 Variations of mtDNA D-loop region partial sequence in tilapia

AJ01 ～ AJ12: AJ 的 12 种单倍型; XH01 ～ XH10: XH 的 10 种单倍型; ALY01 ～ ALY09: ALY 的 9 种单

倍型; 点( . )表示与第一条序列相同，短横线( － )表示插入或缺失。

AJ01 － AJ12: the twelve haplotypes of AJ; XH01 － XH10: the ten haplotypes of XH; ALY01 － ALY09: the

nine haplotypes of ALY; Identity with the first sequence is denoted by dots (·) and insertion / deletion position

is denoted by short horizontal lines ( － ) .

多样性参数结果(表 3)表明，各群体的核苷酸
多态性(Pi)与单倍型多样度(H)正相关。
用 Kimura 2-parameter 模型计算群体内及

群体间的遗传距离值。AJ 群体内的平均遗传
距离为 0. 047，XH 群体内的平均遗传距离为
0. 043，而 ALY 群体内的平均遗传距离为
0. 004。AJ 与 ALY 之间的遗传距离值(0. 062)
大于 XH 与 ALY 之间的值(0. 038)。
利用 DnaSP 3. 14 计算群体之间的遗传分

化指标，并根据 Hudson 等［10］的方法得到 3 个
群体之间的基因流 Nm(表 4)。

表 3 罗非鱼 3 个群体统计参数
Table 3 Demographic parameters estimated

from three tilapia populations

群体 Population H K Pi

AJ 0. 866 24. 29 0. 042 4
XH 0. 702 17. 80 0. 031 1
ALY 0. 497 0. 714 0. 001 2
平均 Average 0. 688 14. 27 0. 024 9

H: 单倍型多样度; K: 平均核苷酸差异数; Pi: 核苷酸多

态性。

H: Haplotype diversity; K: Average number of nucleotide

differences; Pi: Nucleotide diversity.
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表 4 各群体间的基因交流及遗传分化
Table 4 Genetic differentiations and Nm values among different populations

种群 1

Population 1

种群 2

Population 2
K xy GammaST F ST D xy D a Nm

AJ XH 27. 87 0. 161 7 0. 245 2 0. 048 7 0. 012 0 0. 770 0
AJ ALY 151. 5 0. 866 6 0. 917 5 0. 266 7 0. 244 7 0. 020 0
XH ALY 135. 6 0. 880 4 0. 931 7 0. 238 3 0. 222 1 0. 020 0

K xy : 群体间平均核苷酸差异数; GammaST: 群体间遗传分化系数; F ST : 遗传分化指数; D xy : 群体间核苷酸的分歧度; D a : 核

苷酸净遗传距离; Nm : 基因流。

K xy : Average number of nucleotide differences between populations; GammaST: Genetic differentiation between populations; F ST :

Genetic differentiation index; D xy : Average number of nucleotide subsequence per site between populations; D a : Nucleotide net genetic

distance; Nm : Gene flow.

3 讨 论

3. 1 罗非鱼 D-loop 区序列结构特征 本实验
得到的 mtDNA D-loop 序列中，碱基 T 含量最
高，G 的含量最低，A + T 含量明显高于 G + C，
这与脊椎动物 mtDNA 碱基组成一致［11］。在 3
个群体中共发现 80 个突变位点，其中有 4 个插
入或缺失，1 个插入和 1 个缺失，57 个转换，17
个颠换，可见碱基的替换明显大于插入或缺失，

这与动物线粒体 DNA 碱基的变异特点相同。
mtDNA 控制区序列结构在许多脊椎动物中

都是类似的，包括终止序列区(TAS)、中央保守
区(CSB)和保守序列区(CSB)，其中两端为高变
区，中间较保守。TAS 存在不同程度的串联重复
序列，是变异最大的部分

［12］。中央保守区是整
个控制区最为保守的区域，它几乎在所有的种类

中都十分保守。Lee 等［13］对众多鱼类的序列进
行比较时，仅识别了 CSB-D 的存在。曾青兰
等
［14］
也 仅 识 别 了 大 口 胭 脂 鱼 ( Ictiobus

cyprinellus)的 CSB-D 序列。而在大部分鱼类的
研究中都识别出了 CSB-F、CSB-E、CSB-D 的保守
序列，并确定了其关键序列

［6，15 － 16］。本实验对照
其他鱼类中研究的中央保守区序列，识别了中央

保守区的最后一个保守序列 CSB-D，确定了
CSB-D 序列(TATTACTGGCATCTGGTTCCTA)。
保守序列区可能是整个控制区最关键的部

分，因为它包含有重链的复制起点 ( H-strand
replication origin，OH)、重链启动子( promoters
for the transcription of H-strand，HSP)和轻链启

动子(promoters for the transcription of L-strand，
LSP)以及 3 个保守区 CSB1、CSB2 和 CSB3［16］。
CSB 的 3 个保守区在鱼类中一般都存在，且其
排列和序列都很保守，但有研究认为 CSB1 的
存在不具有普遍性

［13，17］。CSB2 和 CSB3 的序
列较稳定，且其序列中富含 AC 碱基很容易识
别
［15 － 16，18］，本实验在罗非鱼序列中成功识别了

CSB2 ( TAAACCCCCCCTACCCCCCCAAAA ) 和
CSB3 (TGCAAACCCCCCGGAAACAGGAAAA)。
而 CSB1 的序列变化较大，普遍认为大部分鱼
类中 CSB1 序列存在“GACATA”结构［15 － 16，18］，

但曾青兰等
［14］
认为大口胭脂鱼的 CSB1 特征基

因序列为 GACATT。本实验通过比对分析，在
罗非鱼 CSB1 序列(ATAACTGATATCTAGAGCAT
AA)上未识别出普遍认为较为保守的 GACATA，
但找到了在罗非鱼中较保守的 GAGCATA 序列，
这与 在 鲹 科 鱼 类 ( Carangidae )［6］以 及 鳜 鱼
(Siniperca)［7］中发现的 CSB1 特征序列一致。另
外还发现本研究序列中，在 530 ～ 551 bp 处一串
富含 AT 的序列比较保守。
3. 2 罗非鱼群体的遗传分化 一个群体内的
遗传距离反映了该群体的遗传多样性，而不同

群体间的遗传距离反映了其遗传组成分化程

度。尼罗罗非鱼群体中 AJ 与 XH 之间的遗传
距离 D 值为 0. 053，与我国沿海三疣梭子蟹
(Portunus trituberculatus)群体间的遗传距离值
(0. 018 ～ 0. 028 8)［5］、青海湖裸鲤(Gymnocypris
przewalskii) 繁殖群体的遗传距离值(0. 010 93
～ 0. 019 09)［19］相比要高，可见尼罗罗非鱼的
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遗传分化水平相对较高。
另外，从群体遗传分化指数(F ST)和基因流

(Nm ) 的角度对群体的遗传分化进行分析。

Wright［21］认为无遗传分化发生时的指标 F ST <
0. 05。理论上 Nm < 1 时，遗传漂变是群体间遗
传分化的主要因素;Nm > 1，基因流为主要作

用
［20］。从分析的结果看(表 4)，AJ 与 XH(F ST

= 0. 245 2，Nm = 0. 77 )、AJ 与 ALY ( F ST =
0. 917 5，Nm = 0. 02 )、XH 与 ALY ( F ST =
0. 931 7，Nm = 0. 02)之间的 F ST值均大于 0. 05，
且 3 个群体之间的 Nm 均小于 1，可见 3 个群体
之间的基因交流比较弱，主要是由遗传漂变引

起的群体间的分化。3 个群体之间均存在一定
的遗传分化，且 AJ 与 ALY、XH 与 ALY 之间的
分化程度要大于 AJ 与 XH 之间，应作为 3 个独
立的群体进行保护。
作为杂交鱼的父母本，双亲需要遗传距离

远且群体纯度高，才能生产出雄性率比较高、杂
种优势比较大的后代

［22］。奥尼杂交鱼是目前
我国养殖最广、已得到广大养殖户认可的罗非
鱼养殖品种，父本为奥利亚罗非鱼，母本为尼罗

罗非鱼。从遗传距离看，AJ 和 XH 与 ALY 的遗
传距离分别为 0. 062、0. 038，可见 AJ 与 ALY 杂
交，其后代可能具有较高的杂种优势，杂交后代

具有进一步选育的良好基础。从种群纯度的角
度来看，AJ 和 XH 的 Pi 值(分别为 0. 042 4、
0. 031 1) 均大于 ALY 的值 ( 0. 001 2 )，可见
ALY 群体的纯度较高，说明该群体引入以后，
经过选育和生物技术相结合，育成了品种较纯

的群体。纯度高对于自然种群来说，可能意味
着淘汰或灭绝;但对于养殖种群来说则具有重

要意义，它能将经长期多代选育得到的优良经

济性状稳定地遗传给下一代，并在遗传过程中

趋于稳定。生产实践上用 ALY 作父本所获得
的杂交鱼雄性率稳定在 95% 以上。单性养殖
雄性罗非鱼有助于大幅提高罗非鱼单位生产面

积的产量，是罗非鱼养殖发展的方向
［22］。

3. 3 罗非鱼群体的遗传多样性 核苷酸多态
性(Pi)是衡量一个种群 mtDNA 遗传多样性的
重要指标。从 Pi 值来看，尼罗罗非鱼两个群体

AJ 和 XH 的 Pi 值(分别为 0. 042 4、0. 031 1)与
其他鱼类的研究结果相比略高，比如齐口裂腹

鱼 ( Schizothorax prenanti ) 的 平 均 Pi 值 为

0. 019［23］，长江口邻近水域刀鲚( Coilia nasus)
的平均 Pi 值为 0. 026 2［24］，说明本研究中的尼
罗罗非鱼群体 mtDNA 控制区存在比较丰富的
多态性;而 ALY 群体(Pi 值为 0. 001 2)与已证
实的遗传多样性较低的长江铜鱼 ( Coreius
heterodon)(平均 Pi 值 0. 002 18)相比基本上属

于同一个水平
［25］，可见 ALY 群体遗传多样性

偏低。此结果与前人用同工酶［26］、RAPD［27］和
mtDNA 的酶切［28］等鉴定技术研究罗非鱼群体
遗传多样性状况的结果相一致。推测其原因可
能与引种时的奠基群体大小有关，因 mtDNA 为
母性遗传，原始构建种群的大小对后代种群的

核苷酸多样性有很大影响。本实验的尼罗罗非
鱼可能原始种群的遗传多样性就高，虽然也经

历了遗传瓶颈现象，但引种时的群体较大，影响

较小，所以后代表现出较高的遗传多样性
［27］。

而“夏奥 1 号”奥利亚罗非鱼引进时群体较小，
经历了引种时的建群者效应、瓶颈效应和遗传
漂变等

［27］，同时加上地理隔离、生存适应、人工
或自然选择等因素的作用，表现出遗传多样性

低的特点。本实验中的 ALY 群体遗传纯度高
有利于杂种优势的提高，但对于纯种的保存和

复壮是不利的，所以有必要从原产地引进部分

奥利亚罗非鱼，以提高 ALY 群体的遗传多态，
避免过度近交造成群体性状的衰退

［29］。
总的来说，本实验研究的尼罗罗非鱼遗传

多样性较高，而“夏奥 1 号”奥利亚罗非鱼的纯
度较高且遗传性状稳定。在人工养殖和育种的
过程中，应采取大群体繁育、人工选育结合现代
生物技术等措施来防止因近交衰退和遗传漂变

等导致的遗传多样性水平降低现象，保护罗非

鱼的优良种质资源，并进一步开发利用其遗传

潜力提高育种价值。
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