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江苏省 4 个太湖新银鱼种群遗传多样性 
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摘要    太湖新银鱼(Neosalanx taihuensis)是我国特有的银鱼种类，主要分布在长江和淮河中下游

及其附属湖泊，近年来其资源量呈明显下降趋势。为了解太湖新银鱼遗传背景，本研究采用线粒体

细胞色素 b (Cytochrome b, Cyt b)基因序列，分析了江苏省太湖、高邮湖、洪泽湖和骆马湖 4 个太湖

新银鱼野生群体共 144 尾样本的遗传多样性及遗传结构。结果显示，太湖新银鱼 Cyt b 基因序列共

发现 29 个变异位点，定义 25 个单倍型；平均单倍型多样性(Hd)为 0.682±0.037，核苷酸多样性(π)
为 0.00231±0.00021；4 个群体中，高邮湖群体的遗传多样性最高(Hd: 0.609±0.078; π: 0.00094± 
0.00027)，太湖群体的遗传多样性最低(Hd: 0.343±0.107; π: 0.00075±0.00033)。分子方差分析(AMOVA)
显示，太湖新银鱼群体间遗传差异(71.53%)大于群体内遗传差异(28.47%)，遗传变异主要来自于群体

间。遗传分化指数 Fst 值统计检验表明，骆马湖群体与太湖、高邮湖和洪泽湖群体之间有显著性差异。

分子系统树和单倍型网络进化图分析显示，25 个单倍型形成 2 个明显的地理分支，一支由太湖群

体、高邮湖群体和洪泽湖群体组成，另一支由骆马湖群体组成。中性检验和错配分布图分析表明，

太湖新银鱼历史上发生过群体扩张。整体来看，太湖新银鱼野生种群遗传多样性较低，应加强种质

资源保护。建议将太湖、高邮湖群体和洪泽湖群体作为整体进行管理和保护，骆马湖群体单独管理

和保护。 
关键词    太湖新银鱼；细胞色素 b；遗传多样性；遗传结构 
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太湖新银鱼(Neosalanx taihuensis Chen, 1956)属
于鲑形目(Salmoniformes)、银鱼科(Salangidae)的新银

鱼属，主要分布在黄河、淮河和长江中下游及其附属

湖泊，是我国特有的银鱼种类，营养丰富，经济价值

较高(解玉浩等, 1997; 倪勇等, 2006)。太湖新银鱼为

一年生小型鱼类，生长速度快、世代离散，对环境变

化比较敏感，种群易于波动(王忠锁等, 2002)。近年

来，受围湖造田、过度捕捞、环境污染和生境破碎化

等多种不利因素的影响，我国的银鱼天然资源急剧

衰减，分化范围显著缩小，个别物种渐危，银鱼资源
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的可持续发展受到严重威胁(王忠锁等, 2002)。 
遗传多样性是物种生存与进化的物质基础，开展

鱼类遗传多样性研究可以为种质资源保护和遗传育

种提供重要参考 (Ward, 2000)。鱼类线粒体 DNA 
(Mitochondrial DNA, mtDNA)具有分子小、母系遗传、

进化速率快等特点，是鱼类分子系统学和群体遗传结

构研究的理想分子标记(Xiao et al, 2000)。细胞色素 b 
(Cytochrome b, Cyt b)基因是 mtDNA 的 13 个蛋白质编

码基因之一，其结构和功能最为清晰，且其进化速度

适中，被广泛运用于鱼类遗传多样性和遗传结构研究

(张东亚等, 2009; 李大命等, 2015; 蓝昭军等, 2016; 
张争世等, 2017; 周华兴等, 2019)。 

目前，太湖新银鱼有关研究主要在营养(林伟信, 
1992)、基础生物学(徐桂珍等, 1998)、种群生态(赵丽爽

等 , 2018)、生殖发育(杨战伟等 , 2012)及移植引种

(林炯等, 1998)等方面，而在分子生物学方面的研究

较少。张际峰等 (2008)测定了大银鱼 (Protosalanx 
hyalocranius)和太湖新银鱼线粒体 COⅡ及 tRNA 基因

序列并分析了其亲缘关系。赵亮等(2010)研究了太湖

新银鱼线粒体 D-loop 和 Cyt b 片段序列结构，并比较

了二者的进化速率。王维维等(2013)对太湖新银鱼

Cyt b 基因 PCR 扩增条件进行了优化研究。另外，已

有研究者利用多种分子标记技术研究太湖新银鱼遗

传多样性，比如同工酶(张颖等, 2005)、RAPD(夏德全

等, 2007)、AFLP (Kim et al, 2007)及线粒体 Cyt b (Zhao 
et al, 2008; 罗宏伟等, 2009)和 COⅠ(张迪等, 2012)等，

但对太湖新银鱼种群遗传结构和地理分布格局的研

究尚显不足。本研究采集江苏省太湖、高邮湖、洪泽

湖和骆马湖 4 个湖泊太湖新银鱼样本，通过扩增和测

定 Cyt b 基因序列，分析太湖新银鱼遗传多样性和遗

传结构，以期为管理、保护和开发利用太湖新银鱼种

质资源提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

2018 年 8~12 月采集太湖、高邮湖、洪泽湖和骆

马湖的太湖新银鱼野生群体，其中，太湖群体 32 尾，

高邮湖群体 40 尾，洪泽湖群体 37 尾，骆马湖群体

35 尾，共 144 尾样本。从每尾样本剪取肌肉组织，

放入 1.5 ml 离心管中，加入适量的无水乙醇保存，带

回实验室备用。 

1.2  DNA 提取、PCR 扩增与测序 

采用 TaKaRa 公司的广谱性基因组 DNA 提取试

剂盒，提取太湖新银鱼基因组 DNA，将 DNA 溶于

TE 溶液中，操作步骤参照试剂盒说明书。采用 1%琼

脂糖凝胶电泳检测所提取 DNA 的完整性，用核酸蛋

白定量仪检测其浓度。 
扩增 Cyt b 序列的正向引物为 L14321 (5′-CCA 

GTGACTTGAAAAACCACCG-3′)，反向引物为 H15634 
(5′-CTTAGCTTTGGGAGTTAAGGGT-3′) (Zhang et al, 
2007)。PCR 扩增体系为 50 μl：Premix Taq 25 μl，上下

游引物各 2 μl (10 μmol/L)，DNA 模板 2 μl (40 ng/μl)，
用 ddH2O 补足至 50 μl。PCR 扩增条件：94℃预变性

3 min；94℃变性 30 s，55℃退火 40 s，72℃延伸 90 s，
30 个循环；最后，72℃延伸 10 min。用 1.5%的琼脂

糖凝胶检测 PCR 产物，凝胶成像系统拍照。PCR 产

物送往生工生物工程(上海)股份有限公司进行双向测

序，测序采用与 PCR 反应相同的引物。 

1.3  数据分析 

采用 BioEdit 7.0 软件(Hall, 1999)和 ClustalX 1.81
软件(Thompson et al, 1997)对测序结果进行编辑和同

源比对。使用 DnaSP 5.0 软件(Liorado et al, 2009)统计

核苷酸变异位点、单倍型数目、单倍型多样性(Hd)和
核苷酸多样性(π)。 

利用 MEGA 7.0 软件(Kumar et al, 2016)统计序列

的碱基组成，计算群体间的 Kimura 双参数模型(K2P)
遗传距离，并构建单倍型建邻接(Neighbor-Joinning, 
NJ)进化树。同时采用 Network 4.6.1.0 软件(Bandelt  
et al, 1999)构建单倍型的简约中介(Reduced-Median, 
MJ)网络图，用以检测单倍型之间的进化关系。 

使用 Arlequin3.1 软件(Excoffier et al, 2010)计算

两两群体间的遗传分化指数 Fst，采用 AMOVA 分析

检验群体遗传结构，通过 1000 次重抽样来检验 Fst

值的显著性。通过 Tajima’s D 检验(Hickerson et al, 
2007)、Fu’s Fs 检验(Fu, 1997)和核苷酸不配对分布

(Mismatch distributions)分析来检验太湖新银鱼群体

的历史动态，以确定是否存在瓶颈效应或群体扩张。 

2  结果与分析 

2.1  Cyt b 基因序列变异 

测序得到 144尾太湖新银鱼的 Cyt b基因全序列，

序列长度为 1141 bp。144 条序列中共检测到 29 个变

异位点，总变异率为 2.54%。其中，单一信息位点有

14 个，简约信息位点 15 个。变异均为转换或颠换，

转换与颠换的比值为 4.6，无插入或缺失位点。4 个

群体所有个体序列中的 A、C、T 和 G 组成比例为

21.1%、33.5%、28.0%和 17.4%，其中，碱基 G 的含
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量明显低于其他 3 种碱基含量，表现出很强的碱基组

成偏向性。 

2.2  太湖新银鱼群体遗传多样性 

基于 Cyt b 的太湖新银鱼遗传多样性统计结果见

表 1。144 尾样本共定义了 25 个单倍型(H1~H25)，高

邮湖群体拥有最多的单倍型数(9 个单倍型)，骆马湖

群体次之(7 个单倍型)，太湖和洪泽湖群体拥有的单

倍型数相同(均有 6 个单倍型)。其中，单倍型 H3 分

布于太湖、高邮湖和骆马湖群体，包含 76 个个体，

是数量最多的单倍型。单倍型 H7 和 H9 由高邮湖和

洪泽湖群体共享，分别包含 2 和 14 个个体。单倍型

H4 和 H5 为太湖群体特有，单倍型 H1、H6、H12、
H14、H21 和 H22 为高邮湖群体特有，单倍型 H2、
H10 和 H13 为洪泽湖群体特有，单倍型 H16~H20 和

H24~H25 为骆马湖群体特有。 
4 个群体的单倍型多样性 (Hd)为 0.343±0.107~ 

0.609±0.078，核苷酸多样性(π)为 0.00057±0.00016~ 
0.00094±0.00027。其中，高邮湖群体的遗传多样性最

丰富，太湖群体的遗传多样性最低，但均表现出较低

的遗传多样性水平。整体来看，太湖新银鱼群体总

的单倍型多样性为 0.682±0.037，核苷酸多样性为

0.00231±0.00021。 

2.3  太湖新银鱼群体遗传结构 

采用 Mega 7.0 软件计算太湖新银鱼群体内和群

体间的遗传距离，结果见表 2。太湖、高邮湖和洪泽

湖群体间的遗传距离均为 0.001，与骆马湖群体间的

遗传距离均为 0.005。 
太湖新银鱼群体分子方差分析结果见表 3。结果

显示，群体间分子变异占 71.53%，群体内分子变异

占 28.47%，分子变异主要发生在群体间。群体间的

遗传分化指数 Fst=0.71531，且统计检验具有极显著性

(P=0.0000)，说明群体间出现了显著的遗传分化。进

一步比较两两群体间的遗传分化指数，结果见表 2。
太湖、高邮湖和洪泽湖群体间的遗传分化指数较小，

且统计检验均不显著(P>0.05)，与骆马湖群体间的遗

传分化指数较大，且统计检验均极显著(P<0.01)。 

2.4  太湖新银鱼分子系统发育 

为更好地了解太湖新银鱼各种群之间的亲缘关

系，以近缘物种大银鱼为外类群，采用邻接法对    
25 个单倍型进行系统发育分析，构建分子系统发育

树(图 1)。从图 1 可以看出，4 个太湖新银鱼群体具有

明显的地理遗传结构，形成 2 个分支：单倍型 H1~H14
和 H21~H23 聚为一支，由太湖、高邮湖和洪泽湖群

体的个体组成；单倍型 H15~H20 和 H24~H25 聚为一

支，由骆马湖群体的个体组成。 
采用 Network 构建的单倍型最小网络进化图显

示(图 2)，整个进化图呈星状，单倍型 H3 位于网络结

构图的中央。25 个单倍型按其所处地理位置演化为

两支，一支是由太湖、高邮湖和洪泽湖群体的单倍型

组成，另一支由骆马湖群体独有的单倍型组成。网络

图进一步支持了系统发育树的分析结果，4 个湖泊太

湖新银鱼群体形成 2 个进化单元，且 2 个单元间缺乏

基因交流。 

2.5  群体历史动态分析 

对 4 个太湖新银鱼所有个体进行中性检验(表 4)
和歧点分布图分析(图 3)。结果显示，中性检测 Fu’s Fs

及 Tajima’s D 的值均为负值，且检验统计结果均具有

显著性差异(P<0.05)，同时，歧点分布图呈单峰形，

表明 4 个太湖新银鱼野生群体在进化过程中经历过

种群扩张。 
 

表 1  太湖新银鱼群体的遗传多样性 
Tab.1  Genetic diversity parameters of four N. taihuensis populations 

群体 
Population 

样本数 
Size 

变异位点数 
Variable site 

单倍型(个体数)  
Haplotype(number) 

单倍型多样性 
Hd 

核苷酸多样性 
π 

TH 32 9 H3(26), H4(1), H5(1), H8(1), H11(1), H23(2) 0.343±0.107 0.00075±0.00033

GY 40 13 H1(1), H3(24), H6(1), H7(1), H9(8),  
H12(2), H14(1), H21(1), H22(1) 0.609±0.078 0.00094±0.00027

HZ 37 7 H2(1), H3(26), H7(1), H9(6), H10(2), H13(1) 0.488±0.091 0.00057±0.00016

LM 35 11 H16(26), H17(1), H18(1), H19(1),  
H20(1), H24(1), H25(1) 0.449±0.103 0.00092±0.00030

整体 Total 144 29  0.682±0.037 0.00231±0.00021

注: TH: 太湖; GY: 高邮湖; HZ: 洪泽湖; LM: 骆马湖。下同 
Note: TH: Tai Lake; GY: Gaoyou Lake; HZ: Hongze Lake; LM: Luoma Lake. The same as below 
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表 2  太湖新银鱼 Cyt b 群体间的遗传分化指数(Fst)(对角线上方)和群体间的遗传距离(对角线下方) 
Tab.2  The fixation index (above diagonal) and genetic distance (below diagonal) among populations of N.taihuensis 

群体 Population TH GY HZ LM 
TH – 0.02720 0.04417 0.82820*** 
GY 0.001 – –0.00409 0.81425*** 
HZ 0.001 0.001 – 0.84614*** 
LM 0.005 0.005 0.001 – 

*: P<0.05, **: P<0.01, ***: P<0.001 
 

表 3  太湖新银鱼群体分子方差分析结果 
Tab.3  Results of AMOVA analysis of N. taihuensis populations 

变异来源 
Source of variation 

自由度 
df 

平方和 
Sum of squares

变异组分 
Variance components

变异百分比 
Percentage of variation(%)

Fst 

群体间 Among populations 3 124.528 1.14290 71.53149 0.71531
群体内 Within populations 141 63.680 0.45486 28.46851  
总体 Total 144 188.208 1.59776 100.00  

 

 
 

图 1  基于 Cyt b 基因构建的太湖新银鱼系统进化树 
Fig.1  Phylogenetic tree for N. taihuensis based on 

mitochondrial Cyt b gene 
 

表 4  太湖新银鱼群体的 Tajima’s D 和 Fu’s Fs 中性检验 
Tab.4  Neutral test of Fu’s Fs and Tajima’s D of  

N. taihuensis populations 

中性检验 Neutral test 群体 
Population Tajima’s D P Fu’s Fs P 

TH –1.89141 0.00500 –2.04314 0.05800
GY –2.02718 0.01400 –4.28205 0.00700
HZ –1.71658 0.03300 –2.71311 0.01900
LM –1.89633 0.01500 –3.45460 0.02600

 
 

图 2  太湖新银鱼单倍型最小网络进化图 
Fig.2  Haplotypes minimum spanning network for N. taihuensis 
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图 3  太湖新银鱼歧点分布 
Fig.3  Mismatch distributions of N. taihuensis populations 

 
3  讨论 

3.1  太湖新银鱼种群遗传多样性 

遗传多样性是指生物种内和种间遗传变异的总

和，是生物进化和物种分化的基础，也是评价种群资

源状况的重要依据。一个物种的遗传多样性水平越

高，其进化潜力及适应环境能力也越强。单倍型多样

性和核苷酸多样性是评价物种遗传多样性的两个重

要参数。按照 Grant 等(1998)提出的标准，单倍型多

样性以 0.5 为临界值，核苷酸多样性以 0.005 为临界

值，二者的值越大，群体的多样性程度越高。本研究

中，4 个太湖新银鱼群体的单倍型多样性为 0.343± 
0.107~0.609±0.078，核苷酸多样为 0.00057±0.00016~ 
0.00094±0.00027。除高邮湖群体外，其他 3 个群体的

单倍型多样性均低于 0.5，且 4 个群体的核苷酸多样

性均远小于 0.005，表明太湖新银鱼遗传多样性处于

较低水平，这也反映了银鱼资源趋于枯竭的现状，导

致银鱼有效种群数量减少，遗传多样性水平较低。近

年来，受过度捕捞、环境污染、栖息地破坏等多种因

素的影响，江苏省湖泊银鱼野生资源严重衰退，已无

法形成渔汛，失去捕捞价值(倪勇等, 2006)，与本实

验室多年调查结果一致(数据未给出)。从整体来看， 
4 个群体总的单倍型多样性为 0.682±0.037，核苷酸多

样性为 0.00231±0.00021，属于高单倍型多样性，低

核苷酸多样性群体。已有文献报道，我国长江、淮河 

和珠江水系太湖新银鱼群体总的遗传多样性 (Hd: 
0.713±0.022; π: 0.0022±0.0001)，其中，太湖群体的单

倍型多样性和核苷酸多样性分别为 0.798±0.039 和

0.0028±0.0002，洪泽湖群体的单倍型和核苷酸多样性

分别为 0.686±0.088 和 0.0021±0.0003)(Zhao et al, 
2008)。比较发现，江苏省 4 个湖泊太湖新银鱼群体遗

传多样性低于全国水平，且太湖和洪泽湖群体的遗传

多样性下降明显，表明太湖新银鱼种质资源下降趋势

尚无改变。另外，与其他银鱼种类遗传多样性相比，如

三峡库区大银鱼(Hd: 0.804±0.032; π: 0.00146±0.00009) 
(罗宏伟等, 2009)、乔什新银鱼(Neosalanx jordani)(Hd: 
0.590±0.047; π: 0.00088±0.00011)(赵亮等, 2010)、白

肌银鱼 (Leucosoma chinensis)(Hd: 0.888; π: 0.0990)  
(黄小彧等 , 2012)、居氏银鱼(Salanx curvieri) (Hd: 
0.967; π: 0.006)(司从利等, 2012)和黑龙江流域大银鱼
(Hd: 0.827±0.038; π: 0.00202±0.00028)(Tang et al, 2008)
等，江苏省 4 个湖泊太湖新银鱼遗传多样性明显低于

大银鱼、白肌银鱼及居氏银鱼，仅高于乔氏新银鱼。

因此，必须加强太湖新银鱼资源的保护力度，增加其

种群数量，提高其遗传多样性水平，以避免太湖新银

鱼种质资源的进一步衰退。 

3.2  太湖新银鱼种群的历史动态  

鱼类遗传多样性与其进化历史密切相关，可以利

用单倍型多样性和核苷酸多样性来估计种群的进化
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历史，当 Hd≥0.5、π<0.5%时，是受瓶颈效应后种群

数量的迅速扩张导致；当 Hd≥0.5、π≥0.5%时，表示

种群稳定，具有比较悠久的进化历史；当 Hd<0.5、
π≥0.5%时，种群经历了轻微的瓶颈效应，几乎没有

影响到核苷酸变异；当 Hd<0.5、π<0.5%时，表明种

群近期经历了瓶颈效应(Grant et al, 1998)。本研究中，

高邮湖群体的单倍型多样性>0.5，而核苷酸多样性

<0.5%，属于高单倍型多样性、低核苷酸多样性的进

化模式，与文献报道的我国珠江、淮河和长江流域太

湖新银鱼遗传多样性模式一致(Zhao et al, 2008)。出

现这种多样性模式，可能是群体受到瓶颈效应后种群

迅速扩张所导致的结果。在群体扩张过程中，随着种

群数量的急剧增加，导致单倍型多样性增加，而核苷

酸的变异速率较低，没有足够的时间来积累核苷酸变

异，因为核苷酸多样性的积累时间比单倍型多样性的

积累时间要漫长得多 (范启等 , 2014; 蓝昭军等 , 
2016)。其他 3 个太湖新银鱼群体单倍型多样性和核

苷酸多样性都较低，表明群体最近经历过瓶颈效应或

受奠基者效应的影响所致。 
利用中性检验和核苷酸歧点分布推测种群经过

的历史。若 Fu’s Fs 和 Tajima’s D 呈负值，并且在统

计学上有较显著的标准，则说明序列中含有比中性进

化模型更多的核苷酸位点变化，可能预示着种群经历

过扩张历史(Fu, 1997; Hickerson et al, 2007)。歧点分

布曲线呈泊松状分布的单峰，说明种群趋于发生了瓶

颈效应或者种群扩张(Barbosa et al, 2013)。中性检测

结果显示(表 4)，4 个太湖新银鱼群体的 Fu’s Fs 和

Tajima’s D 的值为负值，且显著偏离中性检验；同时，

歧点分布图均呈明显的单峰形(图 3)，表明 4 个太湖

新银鱼野生群体发生过历史扩张。 

3.3  太湖新银鱼种群遗传结构 

研究群体遗传结构不仅可以用于评价物种群体

的变异水平和不同地理群体之间的关系，还可以确定

群体中的进化显著单元和管理单元，以及制定资源的

保护和管理策略(O’Brien, 1994)。遗传分化系数(Fst)
是反映不同地理种群间遗传分化的重要指标。

Wright(1990)认为，若种群 Fst 为 0~0.05，则表明其各

种群间不存在分化；若 Fst 为 0.05~0.15，则表明其各

种群间存在中度分化；若 Fst 为 0.15~0.25，则为高度

分化。AMOVA 结果显示，太湖新银鱼群体间变异占

比为 71.53%，群体内变异占比为 28.47%，群体间变

异是遗传变异的主要来源。4 个群体间的遗传分化指

数及其统计结果表明，太湖、高邮湖和洪泽湖群体间

没有出现显著遗传分化，但均与骆马湖群体存在高度

遗传分化，这说明 4 个太湖新银鱼群体分为 2 个进化

类群，其中一个类群由太湖、高邮湖和洪泽湖群体组

成，另一个类群由骆马湖群体组成，这与单倍型 NJ
进化树和最小网络进化图的分析结果相一致。从单倍

型组成看，太湖、高邮湖和洪泽湖群体拥有共享单倍

型，且该单倍型为占比最高的优势单倍型，表明 3 个

群体间存在广泛的基因交流；而骆马湖群体则全部由

独享单倍型个体组成，与其他 3 个群体缺乏基因交

流，形成了明显的地理遗传结构。 
一般来说，鱼类的遗传分化格局与其分布的水系

格局吻合：流域之间存在明显的种群分化，同一流域

内的种群通常分化不明显或没有遗传分化(Perdices 
et al, 2005; Hashiguchi et al, 2006; Xia et al, 2006)。从

地理分布来看，太湖属于长江水系，高邮湖、洪泽湖

和骆马湖则属于淮河水系。本研究结果说明，太湖新

银鱼种群遗传分化格局与现有水系的分布格局明显

不吻合，这与太湖新银鱼和乔什新银鱼的研究结果类

似(Zhao et al, 2008; 赵亮等, 2010)。因此，太湖新银

鱼群体遗传结构可能与其进化历史有密切关系(Zhao 
et al, 2008)。研究表明，银鱼最早可能起源于第三纪

中期，地质史上的重大事件，尤其是第四纪冰期和间

冰期气候的交替变化，导致银鱼栖息地数度隔离和连

接，从而对银鱼的进化分化过程造成了重大影响。在

冰期和间冰期的交替变化过程中，银鱼的生境不断扩

展，生境异质性不断提高，逐渐分化、进化成现今的

银鱼遗传格局(张广学, 1993; Zhao et al, 2008)。由单

倍型最小进化网络图(图 2)可以看出，单倍型 H3 是太

湖、高邮湖和洪泽湖群体的祖先单倍型，单倍型 H16
是骆马湖群体的祖先单倍型。随着最后一次冰期结

束，气候变暖，海平面上升，太湖新银鱼的分布区扩

大，种群开始扩张，逐渐产生不同的周单倍型，形成

现今的遗传结构模式。 

3.4  太湖新银鱼种质资源保护 

太湖新银鱼是我国特有的银鱼种类，属于典型的

r-对策者，其种群易波动，对生态环境要求高(王忠锁

等, 2002)。本研究对江苏省 4 个湖泊太湖新银鱼野生

群体遗传多样性进行研究，结果表明，4 个群体的遗

传多样性处于较低水平，应当采取措施，加强太湖新

银鱼各群体的种质资源保护力度。比如，严格控制捕

捞强度，加强环境保护，延长禁渔期等，保证太湖新

银鱼种群生殖繁衍和资源恢复。根据 4 个太湖新银鱼

群体的遗传结构，建议将太湖、高邮湖和洪泽湖群体

作为一个整体进行管理和保护，骆马湖群体单独进行

管理和保护。本研究初步反映了太湖新银鱼的遗传背
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景、遗传结构及遗传变异水平，后续可以通过利用多

种分子标记技术如 SSR、SNP 等联合分析，更全面地

为太湖新银鱼资源的保护和合理开发提供理论依据。 
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Genetic Diversity and Population Structure of Four  
Neosalanx taihuensis Populations in Jiangsu Province 
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Abstract    Neosalanx taihuensis is an icefish endemic to China and mainly distributed in the middle 
and lower reaches of the Yangtze and Huaihe rivers and affiliated lakes. In recent years, the natural 
resources of this species have declined markedly. To assess the genetic diversity and genetic structure of 
wild populations of N. taihuensis, we amplified and sequenced mitochondrial cyt b gene sequences from 
144 individuals from four lakes [Tai Lake (TH), Gaoyou Lake (GY), Hongze Lake (HZ) and Luoma Lake 
(LM)] in Jiangsu Province. The results detected 29 polymorphic nucleotide sites and 25 haplotypes among 
the cyt b sequences of the 144 individuals. Haplotype diversity was 0.682±0.037, and nucleotide diversity 
was 0.00231±0.00021. The GY population showed the highest genetic diversity among the four 
populations and the TH population the lowest. Analysis of molecular variance showed that 71.53% of the 
molecular variation was among populations and 28.47% was within populations, with the molecular 
variation originating mainly from interpopulation differences. A pairwise fixation index (Fst) revealed 
significant differences between the LM population and the TH, GY, and HZ populations, and no 
significant differences among the TH, GY, and HZ populations. A phylogenetic tree and a minimum 
spanning network showed that the 25 haplotypes form two distinct geographical clades: one consisting of 
the TH, GY, and HZ populations, and the other consisting of the LM population. The results of a 
neutrality test showed that the values of Tajima’s D and Fu’s Fs were negative, and had significant 
differences. The mismatch distribution was unimodal, which indicated that the four N. taihuensis 
populations had experienced population expansion. As the genetic diversity of the N. taihuensis 
populations is low, measures to protect its wild resources are warranted. The TH, GY, and HZ populations 
should be protected and managed as a whole population and the LM population as a distinct population. 
Key words    Neosalanx taihuensis; Cyt b; Genetic diversity; Genetic structure 
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