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珠江流域 9 个大鳞副泥鳅群体 
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摘要    为探索我国珠江流域大鳞副泥鳅(Paramisgurnus dabryanus)群体的遗传分化及亲缘关系，

本研究采用 8 个微卫星分子标记，对我国珠江流域 9 个大鳞副泥鳅群体(佛山、高要、封开、肇庆、

乳源、乐昌、韶关、河源和惠州)进行了遗传多样性分析。结果显示，8 个微卫星位点共检测到       
69 个等位基因，平均等位基因(Na)和有效等位基因(Ne)分别为 8.6 和 4.0 个，平均观测杂合度(Ho)和
期望杂合度(He)分别为 0.4426 和 0.7030。9 个大鳞副泥鳅群体间的遗传分化系数(Fst)和基因流(Nm)
分别为 0.2452 和 0.7697，表明群体间遗传分化水平较高，遗传交流水平低。采用 UPGMA 法，对     
9 个群体基于遗传距离进行聚类，可分为两大支，韶关、佛山和乳源群体聚为一支；另一支包含了

其余的 6 个大鳞副泥鳅群体，分为 3 个小分支，分别为乐昌与肇庆群体、河源与惠州群体及高要与

封开群体。研究表明，珠江流域的 9 个大鳞副泥鳅群体具有较高的遗传多样性，且群体间存在着一

定的遗传分化，具有进一步选育的价值。 
关键词    大鳞副泥鳅；微卫星；遗传多样性 
中图分类号 S931.5   文献标识码  A    文章编号  2095-9869(2020)04-0050-08 

大鳞副泥鳅(Paramisgurnus dabryanus)主要分布

于我国东部地区的河流、水田及湖泊水域，其外部形

态与泥鳅(Misgurnus anguillicaudatus)极为相似(杜启

艳等, 2007)。大鳞副泥鳅肉质细嫩、味道鲜美、营养

丰富，素有“水中人参”之称(赵睿等, 2014)。近年来，

我国向日本、韩国出口大量大鳞副泥鳅，随着市场需

求的增加，大鳞副泥鳅的养殖规模也不断扩大，而良

种选育工作的滞后使苗种的人工繁育量已不能满足

养殖规模不断扩大的需要(李彩娟等, 2014)。此外，环

境污染和近亲繁殖导致野生泥鳅的资源量锐减，种质

资源不断退化(邱楚雯等, 2017)。亲鱼捕捞后的异地

养殖和人工养殖个体的逃逸干扰了泥鳅的自然分布

和群体结构。因此，研究大鳞副泥鳅的遗传多样性，

对合理开发和保护我国现有大鳞副泥鳅资源具有重

要意义。 
遗传多样性为生物多样性的重要组成部分。一个
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群体或物种的遗传多样性越高或遗传变异越丰富，越

能 适 应 多 变 的 环 境 ， 其 进 化 潜 力 也越大 (沈浩等 , 
2001)。对物种遗传多样性的数据分析，可为物种资源

的开发和生物多样性的保护提供科学依据(罗静等 , 
2000)。遗传多样性的研究方法随着遗传学和分子生

物学的发展，已到 DNA 分子水平。其中，微卫星又

称简单重复序列(Simple sequence repeats, SSR)，是指

以少数几个核苷酸(2~6)经多次重复组成的简单串联重

复序列(刘萍等, 2008)。SSR 具有高多态性、共显性、稳

定性强等优点，被广泛应用于水产动物遗传多样性评

估、遗传结构和亲缘关系分析等研究中(王军等，2018; 
李可等, 2018; 叶竹青等, 2015; 苏天凤等, 2010)。目

前，有研究用到微卫星技术对我国各地区大鳞副泥鳅

进行遗传多样性分析。李彩娟等(2014)采用 17 个多态

性微卫星标记，发现四大湖泊大鳞副泥鳅自然群体具

有丰富的遗传多样性。游翠红等(2012)筛选出 6 对微

卫星引物，对我国长江水系及广州地区的 7 个野生大

鳞副泥鳅群体遗传结构分析显示，大鳞副泥鳅种群遗

传多样性较低。珠江流域大鳞副泥鳅群体遗传多样性

分析还未见报道。 
本研究采用 8 个微卫星，对我国珠江流域共 9 个

群体大鳞副泥鳅的遗传多样性与遗传分化进行研究，

充分探索大鳞副泥鳅的遗传背景，以期为其种质资源

保护策略的制定以及良种选育基础群体的选择提供理

论依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

2017年8~10月于珠江水系采集泥鳅活体，采集后

于中国水产科学研究院珠江水产研究所实验室暂养，

取尾鳍并保存于无水乙醇中。9个大鳞副泥鳅群体野

生样品分别采自珠江流域的西江(佛山，24尾；高要，

30尾；封开，35尾；肇庆，27尾)、北江(乳源，25尾；

乐昌，30尾；韶关，34尾)和东江(河源，29尾；惠州，

20尾) (图1)，共计254尾个体。 
鉴别泥鳅和大鳞副泥鳅的特异性引物：上游引物

(5′CCGCCCAGGAGTATTTTATG3′) ； 下 游 引 物

(5′TGGCATTTCATCAGGGGTG3′) (侯吉伦等, 2015)。
8 个微卫星(Mac37、Mac45、Mac49、Mac60、Mac425、

Mac456、Mac576 和 Mac627)摘自泥鳅微卫星连锁图

谱中等位基因较多的位点(Kagayaki et al, 2008)，扩增

片段长度为 100~300 bp，便于电泳分型。上述引物均

由生工生物工程(上海)股份有限公司合成。 

1.2  实验方法 

1.2.1  基因组 DNA 的提取    使用美基 DNA 提取

试剂盒提取泥鳅尾鳍基因组 DNA。用 1%琼脂糖凝胶

120 V 电泳 20 min 检测所提 DNA 质量；用微量分光

光度计检测 DNA 浓度和质量；加 ddH2O 稀释 DNA
至 50 ng/μl，–20℃保存备用。 

 

 
 

图 1  大鳞副泥鳅采集地点(▲) 
Fig.1  Sampling sites of P. dabryanus populations 

FS：佛山；GY：高要；FK：封开；ZQ：肇庆；RY：乳源；LC：乐昌；SG：韶关；HY：河源；HZ：惠州 
FS: Foshan; GY: Gaoyao; FK: Fengkai; ZQ: Zhaoqing; RY: Ruyuan; LC: Lechang; SG: Shaoguan; HY: Heyuan; HZ: Huizhou 

 

1.2.2  泥鳅和大鳞副泥鳅鉴别    用鉴别引物进行

PCR 扩增，PCR 反应体系(25 μl)：50 ng/μl DNA 模板

2.5 μl，10 μmol/L 上下游引物各 2.5 μl，10×LA PCR 
Buffer(含 Mg2+）2.5 μl，2.5 mmol/L dNTP Mixture 2.0 μl，
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5 U/μl LA Taq DNA 聚合酶 0.25 μl，ddH2O 12.75 μl。
PCR 反应程序：94℃预变性 5 min；94℃变性 30 s，

54℃退火 90 s，72℃延伸 1 min，35 个循环；72℃延

伸 10 min。用 1%琼脂糖凝胶 120 V 电泳 20 min，检

测 PCR 扩增产物，电泳图谱显示，被测样品条带大

小鉴别泥鳅(285 bp)和大鳞副泥鳅(214 bp)。 
1.2.3  PCR 扩增    采用 10 对微卫星引物进行 PCR

扩增，同时，筛选最佳的退火温度。PCR 反应体系

(20 μl)：50 ng/μl DNA 模板 1.0 μl，10 μmol/L 上下游

引物各 0.2 μl 2×EasyTaq® PCR SuperMix for PAGE 
10.0 μl，ddH2O 8.6 μl。PCR 反应程序：94℃预变性   
3 min；94℃变性 30 s，退火 30 s，72℃延伸 30 s，     
23 个循环；72℃延伸 5 min。各对引物的特异退火温

度见表 1。 
 

表 1  本研究使用的微卫星位点及其相关信息 
Tab.1  Microsatellites used in this study and their associated information 

座位 
Locus 

核心序列* 
Core sequence 

引物序列 
Primer Sequence (5′~3′) 

产物长度 
Length of products (bp)

复性温度 
Tm(℃) 

GenBank 序列号
GenBank No. 

Mac37 (CA)15 
GCAAGTACATGCTCATCCTT
CACCTGCATTCCTTACATCT 70~115 54.5 AB060181 

Mac45 (CA)16 
GTTCAGTACGGCTTTAGCAG
TGGGTGTTCATTTTTATCCC 75~105 51 AB060185 

Mac49 (CA)21 
CGCAACAGTGTGCAAACATT
CTGCAGGACACTTCAAACAG 75~90 55.5 AB060186 

Mac60 (CA)21 
CCAGGCTGCAGTTTCAGTTT
TCAGGTGTCATACATCCTTT 90~195 55.5 AB081632 

Mac425 (CT)14 
CTACGGAAGTGCTGCAGACA
CATCCTAGGCTCAGGCCAAA 90~185 58 AB303516 

Mac456 (CT)38 
TCTCCTCTGACACCATCAGG
GTACGGACACGAGTCTGGAA 115~300 58 AB303522 

Mac576 (CA)19 
AACTATTGCAGGGTTACCAC
GTATGGATGCTTTCTCGACA 130~195 52 AB303595 

Mac627 (CA)23 
CGATGCATTGAAAATGTCCT
CTGCTCTTTTCACAGTACCT 170~280 52 AB303610 

*：(X)n 代表核心序列重复次数 
*: (X)n means repeat number of core sequence 
 

1.2.4  聚丙烯凝胶电泳及银染    扩增产物经 12%
非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳分离，上样量为 5 μl，内

外电泳槽中各加适量的 1×TBE 电泳缓冲液，50 V 电

泳 30 min 后再 150 V 电泳 150 min。银染参考徐绍斌

等(2002)的方法并适当调整，同一位点等位基因由大

到小记为 A、B、C…V。 
1.2.5  数据分析    使用 Popgene32 1.32 软件分析

各微卫星基因座的等位基因数(Number of allele, Na)、
有效等位基因数(Effective mumber of allele, Ne)、观测

杂 合 度 (Observed heterozygosity, Ho) 、 期 望 杂 合 度

(Expected heterozygosity, He)、群体内近交系数(Fixation 
index, Fis) 、 遗 传 分 化 系 数 (Genetic differentiation 
coefficient, Fst) 、 基 因 流 (Number of migrants per 
generation, Nm)、遗传距离(Genetic distance, DA)、遗传相

似系数(Genetic similarity index, I) (Kagayaki et al, 2008)，
使用 PIC-CALC 0.6 软件计算各位点的多态信息含量

(Polymorphism information content, PIC)。 
基于群体间 Nei 氏标准遗传距离，使用 MEGA6.0

构建 7 个群体 UPGMA(Unweighted pair group method 
with arithmetic means)系统进化树。 

2  结果 

2.1  泥鳅和大鳞副泥鳅鉴别 

鉴别引物在所有样品中均能扩增出清晰的条带，

且能根据 PCR 扩增的产物片段大小来区分泥鳅(285 bp)
和大鳞副泥鳅(214 bp)。部分大鳞副泥鳅鉴定的电泳

结果见图 2。 
 

 
 

图 2  大鳞副泥鳅鉴定的部分电泳结果 
Fig.2  Partial electrophoresis results for  

P. dabryanus identification 
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2.2  微卫星引物的 PCR 扩增 

选取的 10 对泥鳅微卫星引物在 9 个大鳞副泥鳅

群体中，有 8 对能扩增出清晰的条带，且重复性好，

在 12%非变性聚丙烯酰胺凝胶上能分离等位基因。带型

统计分析后发现，8 个微卫星位点共获得了 69 个等位

基因，微卫星基因座的等位基因范围为 5~15 个，平

均每个位点检测出 8.6 个等位基因，其中，Mac49 存

在等位基因最少(5 个)，Mac456 最多(15 个)。部分位

点的电泳结果见图 3。 

2.3  9 个大鳞副泥鳅群体遗传多样性 

从表 2 可以看出，8 个微卫星位点的平均观测等

位基因为 8.6 个，平均有效等位基因数为 4.0 个，平

均观测杂合度为 0.4426，平均期望杂合度为 0.7030。

8 个位点在 9 个大鳞副泥鳅群体中表现出不同水平的

多态。参照 Botstein 等(1980)提出的衡量基因变异程

度高低的 PIC 指标，除位点 Mac45 和 Mac49 为中度

多态(0.25<PIC<0.5)外，其余的 6 个位点在群体间表

现为高度多态(PIC>0.5)。按照 Balloux 等(2002)的标 

 
 

图 3  位点 Mac425 和 Mac576 的部分电泳结果 
Fig.3  Partial electrophoresis results for  

sites Mac425 and Mac576 
 

准，0~0.05、0.05~0.15 和 0.15~0.25 分别是低、中和

高遗传分化，本实验中 8 个微卫星位点的 Fst 平均值

为 0.2452，表明大鳞副泥鳅群体间遗传分化水平较

高。世代迁移数量 Nm 可反映基因流水平(乔利英等, 
2010)。本研究 Nm 平均值为 0.7697 (Nm<1)，表明     
9 个群体间遗传交流水平低。 

 
表 2  8 个微卫星位点总遗传参数 

Tab.2  Total genetic parameters of 8 microsatellite loci 

位点 
Locus 

观测等位基 
因数(Na) 

Number of 
allele 

有效等位基因 
数(Ne) 

Effective mumber 
of allele 

观测杂合度(Ho)
Observed 

heterozygosity

期望杂合度(He)
Expected 

heterozygosity

多态信息含量(PIC)
Polymorphism 

information content

遗传分化系数(Fst)
Genetic 

differentiation 
coefficient 

基因流(Nm)
Number of 

migrants per 
generation

Mac37 8 4.9771 0.4832 0.8008 0.7736 0.1820 1.1235 
Mac45 6 1.9396 0.0634 0.4856 0.3949 0.8371 0.0486 
Mac49 5 2.0628 0.3106 0.5163 0.4706 0.2113 0.9329 
Mac60 11 5.0473 0.6637 0.8037 0.7792 0.1197 1.8381 

Mac425 10 3.2905 0.4699 0.6975 0.6750 0.3049 0.5699 
Mac456 15 7.7120 0.6525 0.8722 0.8570 0.1124 1.9734 
Mac576 6 3.1749 0.4017 0.6865 0.6462 0.1696 1.2236 
Mac627 8 4.1583 0.4959 0.7611 0.7273 0.2549 0.7308 
平均值
Mean 

8.6250 4.0453 0.4426 0.7030 0.6655 0.2452 0.7697 

 
从表 3 可见，9 个大鳞副泥鳅群体的等位基因数差

别较小，其中，高要群体的等位基因数(Na)最少(2.25)，
韶关群体最多(5.38)；有效等位基因数(Ne)高要群体最少

(1.98)，韶关群体最多(3.15)；各群体平均观测杂合度(Ho)
为 0.3307~0.5626；期望杂合度(He)为 0.3499~0.6144；

PIC 为 0.4629~0.6777，其中，乐昌和河源群体表现为中

度多态，其余 7 个群体表现为高度多态。 

2.4  9 个大鳞副泥鳅群体间的遗传相似度和遗传距离 

遗传距离和遗传相似性指数是衡量群体亲缘关

系远近的重要指标(朱滔等, 2013)。根据 Nei 指数法计

算 9 个泥鳅群体间遗传相似性指数和遗传距离(表 4)。
9 个大鳞副泥鳅群体间遗传相似度为 0.1965~0.9467，

遗传距离为 0.0548~1.6271。肇庆与乐昌群体的遗传

相似度最高(0.9467)，遗传距离最近(0.0548)；高要与

乳源群体的遗传相似度最低(0.9467)，遗传距离最远

(1.6271)。 
根据遗传距离运用 UPGMA 法对 7 个泥鳅群体进

行了聚类分析。系统树结果表明(图 4)，9 个大鳞副泥

鳅群体分为两大支。其中，韶关和佛山群体聚在一起，

再与乳源群体聚为一支；另一支包含了其余的 6 个大

鳞副泥鳅群体，其中，乐昌与肇庆群体聚为一支，河 
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表 3  8 个微卫星位点在 9 个大鳞副泥鳅群体中的遗传多样性参数 
Tab.3  Genetic diversity indices of 8 microsatellite loci in 9 P. dabryanus populations 

位点 Locus 群体
Pupulation 

参数
Indices Mac37 Mac45 Mac49 Mac60 Mac425 Mac456 Mac576 Mac627 

平均值
Mean 

Na 5 2 4 5 8 8 3 4 4.875 
Ne 3.0476 1.1050 1.7860 3.9216 3.8146 4.9231 2.1060 2.4662 2.8963 
Ho 0.5000 0.0000 0.3333 0.7000 0.5417 0.7500 0.4167 0.5217 0.4704 
He 0.6862 0.0974 0.4495 0.7641 0.7535 0.8138 0.5363 0.6077 0.5886 

佛山 
Foshan 

PIC 0.6297 0.0905 0.4096 0.7008 0.7079 0.7686 0.4578 0.5358 0.5376 
Na 2 1 1 2 1 5 3 3 2.25 
Ne 1.6423 1.0000 1.0000 1.5743 1.0000 4.5340 2.5714 2.4968 1.9774 
Ho 0.4667 0.0000 0.0000 0.4800 0.0000 0.7333 0.5714 0.7143 0.3707 
He 0.3977 0.0000 0.0000 0.3722 0.0000 0.7927 0.6260 0.6104 0.3499 

高要 
Gaoyao 

PIC 0.3146 1.0000 1.0000 0.2983 1.0000 0.7444 0.5355 0.5291 0.6777 
Na 2.25 5 1 3 8 6 9 6 6 
Ne 1.9774 2.9188 1.0000 2.0578 5.5279 1.4596 3.7231 3.8405 4.5120 
Ho 0.3707 0.3235 0.0000 0.4615 0.6364 0.2647 0.6970 0.2941 0.5429 
He 0.3499 0.6664 0.0000 0.5241 0.8317 0.3196 0.7427 0.7507 0.7896 

封开 
Fengkai 

PIC 0.3887 0.6019 1.0000 0.4002 0.7953 0.3055 0.7001 0.6959 0.7466 
Na 4 1 3 6 5 8 4 4 4.375 
Ne 2.8532 1.0000 1.4087 3.9836 2.0510 4.4803 1.9795 1.4211 2.9372 
Ho 0.5185 0.0000 0.3333 0.7778 0.6923 0.3200 0.3077 0.3333 0.4104 
He 0.6618 0.0000 0.2956 0.7631 0.5226 0.7927 0.5045 0.3019 0.4803 

肇庆 
Zhaoqing 

PIC 0.5855 1.0000 0.2687 0.7062 0.4607 0.7468 0.4469 0.2834 0.5623 
Na 5 2 5 6 7 7 3 5 5 
Ne 3.3422 1.0907 2.1151 5.4607 2.2282 4.9671 2.0194 3.7282 3.0814 
Ho 0.3200 0.0870 0.4800 0.8235 0.6000 0.8261 0.4000 0.7083 0.5306 
He 0.7151 0.0850 0.5380 0.8307 0.5624 0.8164 0.5151 0.7473 0.6013 

乳源 
Ruyuan 

PIC 0.6512 0.0798 0.4748 0.7778 0.5186 0.7706 0.4513 0.6859 0.5513 
Na 6 2 4 6 7 7 3 5 5.00 
Ne 4.3575 1.0377 1.5437 2.8703 3.7130 4.7032 2.1713 1.6319 2.7536 
Ho 0.6897 0.0370 0.3667 0.6897 0.6897 0.6667 0.5333 0.4667 0.5174 
He 0.7840 0.0370 0.3582 0.6630 0.7435 0.8022 0.5486 0.3938 0.5413 

乐昌 
Lechang 

PIC 0.7328 0.0357 0.3103 0.5879 0.6859 0.7540 0.4761 0.3577 0.4926 
Na 5 4 4 6 7 9 5 3 5.38 
Ne 3.1456 1.2739 2.6667 4.2959 1.7267 5.8680 4.0349 2.2112 3.1528 
Ho 0.5588 0.1667 0.1471 0.6786 0.4412 0.5588 0.5588 0.3636 0.4342 
He 0.6923 0.2186 0.6343 0.7812 0.4271 0.8420 0.7634 0.5562 0.6144 

韶关 
Shaoguan 

PIC 0.6393 0.2077 0.5220 0.7326 0.4020 0.8087 0.7153 0.4829 0.5638 
Na 4 4 3 5 6 8 2 4 4.50 
Ne 3.7372 1.1864 1.8085 3.9188 1.9698 2.9205 1.4235 2.2111 2.3970 
Ho 0.6250 0.1250 0.2857 0.5385 0.4286 0.4762 0.0000 0.1667 0.3307 
He 0.7560 0.1605 0.4552 0.7594 0.5013 0.6736 0.3044 0.5594 0.5215 

河源 
Heyuan 

PIC 0.6835 0.1527 0.3618 0.7088 0.4701 0.6189 0.2532 0.4538 0.4629 
Na 4 3 3 7 9 7 4 5 5.25 
Ne 2.8539 1.1125 1.6152 3.7674 3.9239 3.8404 2.4453 3.0534 2.8265 
Ho 0.3684 0.1053 0.4211 0.7222 0.7895 0.8947 0.5000 0.7000 0.5626 
He 0.6671 0.1038 0.3912 0.7556 0.7653 0.7596 0.6079 0.6897 0.5925 

惠州 
Huizhou 

PIC 0.5851 0.0986 0.3379 0.6985 0.7212 0.6984 0.5423 0.6222 0.5380 
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表 4  9 个大鳞副泥鳅群体的遗传相似性(对角线之上)与遗传距离(对角线之下) 
Tab.4  Genetic identity (above diagonal) and genetic distance (below diagonal) among 9 P. dabryanus populations 

群体 
Population 

佛山 
Foshan 

高要 
Gaoyao 

封开 
Fengkai

肇庆 
Zhaoqing

乳源 
Ruyuan

乐昌 
Lechang

韶关 
Shaoguan 

河源 
Heyuan 

惠州 
Huizhou

佛山 Foshan – 0.4393 0.4498 0.4606 0.7350 0.5148 0.8024 0.8710 0.5446 
高要 Gaoyao 0.8225 – 0.8164 0.5802 0.1965 0.6363 0.6005  0.6537 0.6601 
封开 Fengkai 0.7990 0.2029  – 0.6773 0.2872 0.7349 0.5424  0.8086 0.7758 
肇庆 Zhaoqing 0.7753 0.5443  0.3896 – 0.4174 0.9467 0.3414  0.7610 0.7482 
乳源 Ruyuan 0.3079 1.6271  1.2477 0.8736 – 0.4074 0.6537 0.4176 0.3310 
乐昌 Lechang 0.6639 0.4520 0.3080 0.0548 0.8979 – 0.3826 0.8191 0.8090 
韶关 Shaoguan 0.2201 0.5099 0.6117 1.0747 0.4251 0.9608 – 0.4817 0.3901 
河源 Heyuan 0.5115 0.4251  0.2124 0.2731 0.8732 0.1996 0.7304 – 0.8710 
惠州 Huizhou 0.6077 0.4153  0.2538 0.2901 1.1056 0.2119 0.9415 0.1382 – 

 

 
 

图 4  基于 Nei´s 无偏遗传距离构建的 9 个 
大鳞副泥鳅群体 UPGMA 树 

Fig.4  UPGMA dendrogram based on Nei´s undiased genetic 
distance for 9 P. dabryanus populations 

 

源与惠州群体聚为一支，这 2 个分支聚为一个分支

后，再与高要和封开群体的这个分支聚为一大分支。 

3  讨论 

3.1  微卫星引物多样性 

本研究 8 个微卫星位点多态性丰富，共获得   
69 个等位基因，平均等位基因为 8.6 个，与游翠红等

(2012)利用 6 对泥鳅微卫星引物跨种扩增大鳞副泥

鳅，每个位点检测出的平均等位基因数相近。PIC 可

反映基因座位变异程度的高低，同时，也关系到该位

点的可用性和使用效率，PIC 越大，提供的遗传信息

越高，越具有可用性(邢晶晶, 2012)。本研究的 8 个

微卫星位点中，除 Mac45 和 Mac49 两个位点为中度

多态(0.25<PIC<0.5)外，其余的 6 个位点在群体间表

现为高度多态(PIC>0.5)。这些高度多态性的基因座位

对于大鳞副泥鳅群体间遗传信息的进一步研究具有

重要意义。 

3.2  种内遗传多样性 

9 个大鳞副泥鳅群体平均 PIC 为 0.5602，其中，

乐昌和河源群体表现为中度多态，其余 7 个群体 PIC
均高于 0.5，表现为高度多态，具有进一步选育的潜

力。李雅娟等(2010)采用 5 个微卫星分子标记对我国

3 种野生泥鳅进行分析显示，平均观测杂合度和期望

杂合度分别为 0.8696 和 0.7283，平均多态信息含量

为 0.6193 ， 均高于本研究结果的平均观测杂合度

(0.4477)、期望杂合度(0.5409)和 PIC(0.5602)，在一定程

度反映出泥鳅的遗传多样性高于大鳞副泥鳅。Dewoody
等(2000)采用微卫星标记对 13 种淡水鱼进行分析，得

出平均期望杂合度为 0.46，与本研究结果中 9 个大鳞副

泥鳅的平均期望杂合度相近。李彩娟等(2014)采 用   
17 个微卫星分子标记，分析四大湖泊大鳞副泥鳅的

平均期望杂合度为 0.577，高于本研究的结果，可能

研究对象中有一部分个体为逃逸到野生环境中的养

殖个体的原因。 

3.3  遗传分化与亲缘关系 

遗传分化指数(Fst)是评价群体间遗传分化程度

的重要指标，本研究中 9 个大鳞副泥鳅群体的遗传分

化指数均值为 0.2452，表明群体间遗传分化水平较高

(刘志刚等, 2018)。丁海燕等(2015)利用 6 个微卫星标

记分析我国泥鳅，遗传分化指数均值为 0.4990，高于

本研究的遗传分化指数值，多种原因可造成遗传分化

的严重，人类活动造成的遗传漂变可能是最主要的原

因。Wright(1931)认为，基因流指数 Nm>1，基因流则

能发挥均质化作用，即能有效抑制种群间遗传分化的

产生；Nm<1 时，则表明各亚群间基因流受阻，群体可

能走向遗传分化。本研究中 8 个座位的 Nm 均值为

0.7697(Nm<1)，表明 9 个群体间基因交流水平低，进

而导致遗传分化程度较高。这可能也是由于大鳞副泥

鳅自身迁移能力有限、地理距离、自然屏障的隔离和

自然选择等导致了较大程度的遗传分化(王坤, 2009)。 
聚类分析结果显示，9 个大鳞副泥鳅群体大多数
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按地理位置聚类。乳源和韶关群体位于珠江水系的北

江及其支流，与其他地区群体因地理距离远而缺乏基

因交流，使得与其他地区间遗传距离较大，在聚类图

上这 2 个大鳞副泥鳅群体聚为一大支与其他 6 个群体

分开。另外的一大支中，位于珠江东江流域的河源和

惠州群体聚在一起，位于珠江西江流域的高要和封开

群体聚在一起。在游翠红等(2012)对我国 7 个大鳞副

泥鳅群体的研究中发现，多个地区群体也表现出相似

的遗传分化现象。可见地理隔离是影响大鳞副泥鳅群

体间遗传分化的主要原因。但在 9 个群体中，乐昌群

体属于珠江水系的北江，却与位于珠江西江流域的肇庆

群体遗传相似度最高(0.9467)，遗传距离最近(0.0548)。
此外，位于珠江水系西江的佛山群体与位于珠江北江

的韶关群体的遗传距离(0.2201)也较近。单磊等(2009)
对长江中下游泥鳅的遗传多样性的研究也发现，武汉

和太湖群体之间地理位置较远而遗传关系较近，表现

出 遗 传 距 离 与 地 理 距 离 不 一 致 的 现 象 。 丁 海 燕 等

(2015)对我国 7 个泥鳅群体的遗传多样性研究也表

明，四大流域东部盆地各泥鳅群体遗传距离却与地理

距离没有明确的关联性。这说明人类活动或养殖行为

可能在一定程度上扰动了泥鳅资源的分布，也可能与

实验样品量不足有关，后续应扩大采样范围和增加实

验群体。本研究中，9 个珠江水系的大鳞副泥鳅群体

具有较高的遗传多样性，且群体间存在一定的遗传分

化，可对其进行种质保护，防止与其他苗种混杂，造

成种质退化。 
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Abstract    Human activities and environmental pollution have caused varying degrees of damage to 
Paramisgurnus dabryanus resources in China. To explore the genetic differentiation and phylogenetic 
relationship of P. dabryanus populations in China’s Pearl River Basin, eight microsatellite markers were 
used to analyze the genetic diversity of nine geographical populations (Foshan, Gaoyao, Fengkai, 
Zhaoqing, Ruyuan, Lechang, Shaoguan, Heyuan, and Huizhou) of P. dabryanus in the Pearl River Basin. 
The analysis detected 69 alleles in eight microsatellite loci. The average number of alleles (Na) and 
effective alleles (Ne) per locus were 8.6 and 4.0, respectively, and the average observed heterozygosity (Ho) 
and expected heterozygosity (He) were 0.4426 and 0.7030, respectively. The average genetic 
differentiation coefficient (Fst) and number of migrants per generation (Nm) of the nine P. dabryanus 
populations were 0.2452 and 0.7697, respectively, which indicates that genetic differentiation among 
populations was high and genetic communication was low. Cluster analysis was performed by the 
unweighted pair group method with arithmetic mean (UPGMA) method, based on the genetic distance 
among nine populations. The resulting UPGMA tree was divided into two main branches. The Shaoguan, 
Foshan, and Ruyuan populations were monophyletic and formed one clade. The remaining six         
P. dabryanus populations formed the other branch, which contained three smaller branches, which were 
composed of the Lechang and Zhaoqing populations, the Heyuan and Huizhou populations, the Gaoyao 
and Fengkai populations. These results suggest that the genetic diversity of nine P. dabryanus populations 
in the Pearl River Basin was high, and there was a certain genetic differentiation among the populations, 
which could be used for further breeding. 
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