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塔里木河流域 5 个地理种群的叶尔羌高原鳅 

遗传多样性分析* 

王锦秀  任道全  王新月  陈生熬  宋  勇① 
(塔里木大学动物科学学院  新疆建设兵团塔里木畜牧科技重点实验室  新疆  阿拉尔  843300) 

摘要    为研究塔里木河流域叶尔羌高原鳅(Triplophysa yarkandensis)群体的遗传多样性，基于高通

量测序平台，对叶尔羌高原鳅基因组进行测序，并筛选出符合条件的微卫星位点，设计 100 对用于

PCR 扩增的引物，最终筛选出 39 对具有多态性的引物，挑选多态性较高的 15 对在 5 个河段叶尔羌

高原鳅种群中进行扩增，分析不同种群的遗传多样性和种群分化情况。结果显示，5 个叶尔羌高原

鳅群体的平均等位基因数(Na)和有效等位基因数(Ne)分别为 48.467 和 15.181，平均观测杂合度(Ho)

和期望杂合度(He)分别为 0.578 和 0.929，多态性信息含量(PIC)为 0.893，种群间遗传分化系数(Fst)

为 0.102。其中，车尔臣河群体等位基因数最多(18.143)，阿克苏河群体等位基因数最少(10.429)；

阿克苏河群体的观测杂合度最高(0.706)，台特玛湖群体的观测杂合度最低(0.517)；阿尔干群体的多

态信息含量最高(0.877)，阿克苏河群体的多态信息含量最低(0.760)；阿克苏河与台南河群体的遗传

距离最小(0.606)，阿尔干与台南河群体遗传距离最大(1.901)；阿尔干群体与台南河群体遗传相似度

最低(0.149)，阿克苏河与台南河群体的遗传相似度最高(0.545)。群体遗传结构显示，车尔臣河与台

特玛湖、阿克苏河与台南河、阿尔干群体分别聚为独立分支。研究表明，塔里木河各个河段叶尔羌

高原鳅之间虽然有一定的差异，但仍然有基因交流现象。 

关键词    叶尔羌高原鳅；微卫星；引物筛选；遗传多样性；遗传分化 
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叶尔羌高原鳅 (Triplophysa yarkandensis) (Day, 

1877)，又叫叶尔羌条鳅(郭焱等, 2012)，俗称狗头鱼，

主要分布于塔里木河水系(叶尔羌河、喀什噶尔河、

木札提河、阿克苏河和车尔臣河等)，是塔里木河水

系特有鱼类(何长才, 1996; 郭焱, 2012)。目前，关于

叶尔羌高原鳅的研究多集中在形态学(宋勇等, 2018; 

陈生熬等, 2017)、摄食生长(陈生熬等, 2014; 王帅等, 

2017)、病理学(姚娜等, 2018; 雷曼红等, 2010)等方
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面。近年来，随着分子生物学的发展，部分学者(Chen 

et al, 2016; González et al, 2013; 魏玉众等, 2019)对

叶尔羌高原鳅基因组学进行研究，但关于叶尔羌高原

鳅种群遗传学的研究尚未见报道。 

微 卫 星 (microsatellite) 又 称 为 简 单 序 列 重 复

(simple sequence repeats, SSRs)，是由 1~6 bp 的重复

单位组成的串联重复 DNA 序列(Ibrahim et al, 2015)，

具有多态性高、变异性强、数据易统计分析等突出优

点(Dewoody, 2000)。鱼类微卫星标记开发中常以二碱

基重复类型为主(翟云等, 2020; Castoe et al, 2012)，但

也有学者认为，三碱基重复较二碱基重复具有更高的

筛选效率和多态性(李文升等, 2011; Thiel et al, 2013)。

随着人们对分子遗传学的深入研究，DNA 分子标记

技术得到越来越广泛的应用，它能够直接反映生物个

体间或者种群间基因的差异。近年来，微卫星也被广

泛应用于水产养殖业中，史君洁等(2018)、马秀英等

(2016)、李景芬等(2016)和毛守康等(2016)分别对鲤鱼

(Cyprinus carpio) 、 黄 河 鲤 (C. carpio) 、 黄 颡 鱼

(Pelteobagrus fulvidraco)和梭鱼(Liza haematocheila)

等水产动物遗传多样性进行研究，找出了具有多态性

的 SSR 标记。本研究基于高通量测序平台对叶尔羌

高原鳅基因组进行随机测序，并挑选出 100 个含二碱

基重复、三碱基重复的微卫星序列，并依据其侧翼序

列合成引物，最终筛选出 15 对多态性较高的微卫星

引物，对塔里木河 5 个河段叶尔羌高原鳅群体的遗传

多样性、种群分化及遗传结构进行分析，旨在为塔里

木河特有鱼类的保护提供技术支持。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

叶尔羌高原鳅样品于 2015―2019 年每年 4―7 月

采集于塔里木河流域。其中，阿尔干(AEG) 25 尾，

台特玛湖(TTMH) 15 尾，车尔臣河(CECH) 27 尾，阿

克苏河(AKSH) 17 尾，台南河(TNH) 18 尾，共计 102

尾，用酒精和福尔马林浸泡保存在塔里木大学水产养

殖实验基地，采样点分布见图 1。 

1.2  基因组 DNA 的提取与检测 

取 20 mg 除去福尔马林的肌肉组织，按照常规的

苯酚–氯仿抽提基因组织 DNA(刘忠浩, 2019)。采用核

酸蛋白检测仪(DS-11, DENOVIX)检测基因组 DNA的

浓度及纯度，用 1%的琼脂糖电泳检测(电泳仪 Bio- 

Rad)质量，将纯度较好的 DNA 于–20℃保存备用。 

 
 

图 1  塔里木河流域采样地点 
Fig.1  Sampling sites in Tarim River 

 

1.3  微卫星引物的设计与合成 

叶尔羌高原鳅微卫星引物的获取参考吕振明等

(2017)的方法。将样品送至上海生工生物工程股份有

限公司，采用 Illumina Hiseq PE150 高通量测序平台

进行全基因组从头测序，原始数据通过 de novo 拼接

和组装获取拼接序列，使用 MISA 对拼接序列进行微

卫星搜索，得到的微卫星最小间距为 200 bp。随机挑

选 100 个二碱基重复、三碱基重复且重复次数在 10

次以上的微卫星序列进行引物开发和合成。 

1.4  微卫星引物的筛选 

随机选取 8 尾叶尔羌高原鳅个体的基因组 DNA

为模板，对合成的引物进行筛选并优化反应条件。

PCR 反应体系总体积为 30 μL：PCR Mix 15 μL (天根, 

北京)，DNA 模板 3 μL，上游引物 1.5 μL，下游引物

1.5 μL，剩余体积双蒸水补足。反应条件：95℃预变

性 3 min；94℃变性 30 s，退火 30 s (温度见表 1)，72℃

延伸 40 s，以上程序循环 34 次；最后 72℃继续延伸

10 min，反应产物采用 8%非变性聚丙烯酰胺凝胶电

泳检测，经 0.1%硝酸银染色后，在化学发光成像分

析系统(Bio-Rad)下拍照保存。 

1.5  群体多态性的检测 

选取 15 对多态性较高引物，对塔里木河 5 个河

段的叶尔羌高原鳅群体样本基因组 DNA 进行扩增，

反应体系和程序同 1.4，将产物送至北京华世百奥生

物技术有限公司，基于 Fragment Analyzer 5200 毛细

电泳平台分析微卫星数据。 

1.6  数据处理与分析 

利用 Cervus 3.03 软件计算出 5 个群体叶尔羌高

原鳅的等位基因数(Na)、有效等位基因数(Ne)、观测

杂合度(Ho)、期望杂合度(He)和多态信息含量(PIC)。

利用 PopGen32 分析群体内近交系数(Fis)、群体遗传
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分化指数(Fst)、Shannon 多样性指数(H)、基因多样性

指数、Hardy-Weinberg 平衡检测及遗传距离(GD)与遗

传相似度(GS)。基于群体间的 Nei´s 遗传距离使用

MEGA 7.0 软件构建 UPGMA 系统进化树。 

2  结果 

2.1  高通量测序结果及微卫星引物信息 

高通量测序共获得 27,802 条存在微卫星位点的

序列，在检测出的微卫星序列中，二碱基重复占优势，

占全部微卫星序列的 34.34%；三碱基重复占 5.22%，

四碱基重复占 2.53%，五碱基重复占 2.86%，六碱基

重复占 12.46%。根据微卫星筛选要求和引物设计原

则，共设计 100 对引物，其中，79 对引物成功扩增，

但只有 39 对引物具有多态性(表 1)。部分引物(Y7、

Y11 和 Y45)经硝酸银染色后显示出多态性(图 2)。 

2.2  叶尔羌高原鳅微卫星位点的多态性 

15 对多态性较高的引物在 5 个叶尔羌高原鳅群

体中进行扩增，分析扩增结果，得到种群遗传多样性

信息(表 2)。叶尔羌高原鳅的等位基因数介于 30~52

之间，有效等位基因数为 6.593~30.626，平均等位基

因数和有效等位基因数分别为 48.467 和 15.181，其

中，Y39 位点的等位基因数最少，为 30，位点 Y7、

Y11、Y17、Y28、Y42、Y44、Y54 和 Y80 的等位基

因数最多，为 52。各位点的 Shannon 多样性指数为

2.447~3.699，观测杂合度为 0.043~0.826，多态信息

含量为 0.853~0.975。种群间遗传分化系数为 0.043~ 

0.295，平均值为 0.102，群体内近交系数为–0.096~ 

0.760，多数大于零，对位点进行 Hardy-Weinberg 平 
 

表 1  叶尔羌高原鳅微卫星位点及 PCR 引物信息 
Tab.1  Information on polymorphic microsatellite markers of T. yarkandensis 

位点 
Loci 

正向引物序列 
Forward primer sequence (5′~3′) 

反向引物序列 
Reverse primer sequence (5′~3′) 

重复单元 
Repeat motif 

退火温度 

Tm /℃ 
片段大小 

Size range /bp

Y5 AGAGGGGAACTCTCCGATGT GTAGAGGCGGTATCAGCTCG (AG)25 60.1 202~233 

Y7 ATTCAAGCAGTCCAGAGCGT ATTCAGTGTGACAAGCGCAG (ATG)5 60.0 203~238 

Y8 ATTCAAGCAGTCCAGAGCGT ATTCAGTGTGACAAGCGCAG (TG)48 60.1 210~234 

Y11 CCGACCTTCATGGCTGTAAT CCGATGATAATTTTGTGGGC (AG)28 60.2 101~136 

Y17 CAGTGATGGAGGGAGATTCTG TCTGGAGATGAGAGGACCGT (TG)42 59.7 100~129 

Y20 CAGTGATGGAGGGAGATTCTG TCTGGAGATGAGAGGACCGT (TG)42 59.9 95~125 

Y21 TTATCAGGATGCCTTCTGGG CTGAACCCTGGGTGACAACT (TG)48 60.0 149~162 

Y23 CACGATTTCAACGAAGCTGA AGCGAAGACCAAAGAGACCA (AC)52 59.9 115~132 

Y24 ACCCTTACCTGAGGCTGGAT TAGGTTGGGTTGACAGAGGC (TG)24 59.9 103~126 

Y25 CAGATTCATCTGCTGCCGTA ACAATGGCCTTCATCACCAT (GT)48 59.9 171~215 

Y28 CCGCAAAGTCACCAGTGTAA TGCAAGTGAACTGGTTCCAA (TG)26 59.8 145~152 

Y30 CATGGTCTTCTGGTCCACCT CAACCGTACATTTGCATTCG (CA)54 59.9 104~118 

Y32 CAGGTCTGGTTCTGGTCCAT CACTGACGTGTTTCAATGGG (CA)52 60.0 254~276 

Y38 TTTTTGTGCACGGGACATTA TCTTTGGAACACACCCACAA (AG)32 50.9 176~199 

Y39 TGCCTTGGTTTTGTGTTCAG TATCGCCATCTCGTGTTGAG (TG)46 59.7 119~136 

Y41 TCTGCCTTTTTCAGCGTTTT TTTAGCACCTCAGAGCGGTT (AC)64 60.0 105~129 

Y42 ACCACCAAACAAGGCTGAAC TTCTCCTGCTGCAAAACCTT (GT)25 59.9 101~123 

Y44 ACCACCAAACAAGGCTGAAC TTCTCCTGCTGCAAAACCTT (AC)42 59.9 90~119 

Y45 GACGACAGACTGGGAGAAGC TTTCTAAGGCTGCGCATTTT (TG)38 59.9 188~212 

Y46 AGAACTCAGATTCAGGCGGA CTGTCCTGGTATCGTTCGGT (GT)27 59.9 193~218 

Y47 CTCACTTGGGTGGTGAAGGT CCCCATAAGGGAGGATTCAT (CA)50 69.0 175~209 

Y48 GTGGAATTCGGGATTGAATG ATGAACCGAACAGGATCGAC (CA)48 60.1 171~194 

Y49 CAGGAAGATCGCCAGAAGTC TATGGTTCCCTTTCTGTCGG (TG)54 59.9 258~285 

Y50 TTTTTGTGCACGGGACATTA TCTTTGGAACACACCCACAA (AG)32 59.9 181~217 

Y54 ACCACCAAACAAGGCTGAAC TTCTCCTGCTGCAAAACCTT (AC)42 60.0 101~137 

Y55 ACCACCAAACAAGGCTGAAC TTCTCCTGCTGCAAAACCTT (AC)42 61.2 104~125 

Y62 ACCATGTCTCACAACCGTCA AAACTGATGTTCCCCACTCG (AC)63 60.0 184~225 
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续表 1 

位点 
Loci 

正向引物序列 
Forward primer sequence (5′~3′) 

反向引物序列 
Reverse primer sequence (5′~3′) 

重复单元 
Repeat motif 

退火温度 

Tm /℃ 
片段大小 

Size range /bp

Y80 CAGCAGCAGCACAGTTTGTT ACGACCTTCAATGTTCCGTC (CAG)10 60.2 103~122 

Y82 AACCGTTTCTGGACAGATGG GAGTCAGCTGTTTGCCTTCC (ATA)9 59.9 121~149 

Y83 GCCACAATCACTCTGAAGCA TTGTTTGTCGCCATGTCATT (TTA)5 59.9 274~307 

Y85 TGAGTGACAACCGGTCACAT CCGCTGTGGACTTCTTTCTC (AGA)5 60.0 195~217 

Y86 CCAACTAAGCAAGCCAGAGG CTGCTTGATTCGTCTGGTCA (TCC)7 60.5 120~146 

Y87 CGGTTTTACAAGGGCACACT CCACCTCCGTGACAATACCT (GGT)7 60.9 247~254 

Y88 CACGAAGCCTGTATGCAGAA CATGTGGGATGCAGGTACAG (TGA)9 59.9 142~165 

Y89 CAGCAGCAGCACAGTTTGTT ACGACCTTCAATGTTCCGTC (CAG)10 59.9 104~129 

Y94 CCAACTAAGCAAGCCAGAGG CTGCTTGATTCGTCTGGTCA (TCC)7 60.0 123~148 

Y96 CTGGGAATACCAGGTGCTGT GACGGAACATTGAAGGTCGT (TG)48 60.2 156~171 

Y98 TCTTGTGTTCGTCTACGGGA GAGCATGAAGGGGATGTTGT (TGT)6 60.9 141~168 

Y100 GATCCTATGCTGCTCTTGGC TCGGCTATTTACCGCTTCAT (ATA)7 59.1 176~207 
 

 
 

图 2  叶尔羌高原鳅 SSR 引物聚丙烯酰胺凝胶电泳 
Fig.2  T. yarkandensis SSR primer polyacrylamide gel electrophoresis  

M：Marker；泳道 1~8：8 个不同样品 PCR 产物  M: Marker; Lane 1~8: Eight different samples of PCR product 
 

表 2  叶尔羌高原鳅 15 个微卫星位点的遗传多样性 
Tab.2  Genetic diversity information of 15 microsatellites in T. yarkandensis 

位点 
Loci 

等位基因数 
Average 
alleles 

Na 

有效等位

基因数
Effective 
alleles Ne

Shannon 
多样性指数 

Shannon  
diversity  
index H 

观测杂合度
Observed 

heterozygosity 
Ho 

期望杂合度
Expected 

heterozygosity 
He 

多态信息含量 
Polymorphism 

information 
content PIC 

遗传分化指数 
Index of gene 
differentiation 

Fst 

群体内 

近交系数
Inbreeding 
coefficient 

Fis 

Y7 52 14.444 3.484 0.826 0.955 0.962 0.095 0.724 

Y8 49 19.986 3.258 0.761 0.936 0.948 0.064 0.760 

Y11 52 19.182 3.418 0.653 0.953 0.927 0.096 0.570 

Y17 52 13.643 3.318 0.632 0.932 0.927 0.073 0.572 

Y24 42 9.362 2.859 0.081 0.898 0.885 0.245 –0.059 

Y28 52 14.144 3.340 0.747 0.934 0.927 0.073 0.737 

Y30 50 12.159 3.176 0.663 0.922 0.913 0.043 0.613 

Y39 30 6.593 2.447 0.607 0.853 0.836 0.083 0.577 

Y42 52 30.626 3.699 0.623 0.975 0.972 0.078 0.566 

Y44 52 16.330 3.361 0.678 0.944 0.937 0.085 0.683 

Y47 50 23.668 3.578 0.286 0.966 0.956 0.295 0.354 

Y54 52 14.017 3.335 0.713 0.934 0.929 0.064 0.692 

Y80 52 14.222 3.282 0.727 0.935 0.937 0.077 0.700 

Y85 51 11.704 3.087 0.043 0.920 0.909 0.048 –0.096 

Y87 39 7.634 2.754 0.624 0.874 0.861 0.117 0.513 

Mean 48.467 15.181 3.226 0.578 0.929 0.893 0.102 0.538 
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衡检测发现，15 个位点均符合 Hardy-Weinberg 平衡

(P>0.05)，说明群体受外来因素干扰小，群体遗传结

构处于稳定状态。 

2.3  叶尔羌高原鳅群体遗传多样性  

5 个叶尔羌高原鳅群体遗传多样性结果见表 3。

从表 3 可以看出，叶尔羌高原鳅的等位基因数为

10.429~18.143，其中，车尔臣河群体最多，阿克苏河

群体最少；平均有效等位基因数为 7.969~10.572，其

中，车尔臣河群体最多，台特玛湖群体最少；平均观

测杂合度为 0.517~0.706，其中，阿克苏河群体最高，

台特玛湖群体最低；平均期望杂合度为 0.887~0.908，

其中，阿尔干群体最高，台南河群体最低；5 个群体

Shannon 多样性指数为 2.077~2.516，其中，车尔臣河

群体最高，阿克苏河群体最低；多态信息含量为

0.760~0.877，其中，阿尔干群体最多，阿克苏河群体

最少，且多态信息含量均 P>0.5。 

2.4  叶尔羌高原鳅群体间遗传分化及遗传距离分析 

根据 15 对引物的扩增结果，对 5 个群体间的遗

传距离和遗传相似度进行分析计算(表 4)。5 个群体间

的遗传距离为 0.606~1.901，其中，阿克苏河与台南

河群体的遗传距离最小(0.606)，阿尔干与台南河群体

遗传距离最大(1.901)。各群体间遗传相似度为 0.149~ 

0.545，其中，阿尔干群体与台南河群体遗传相似度最

小(0.149)，阿克苏河与台南河群体的遗传相似度最大

(0.545)。基于群体间 Nei´s 遗传距离构建 UPGMA 系统

进化树如图 3 所示。结果显示，5 个叶尔羌高原鳅群体

聚为 3 类，车尔臣河与台特玛湖群体聚为一类、阿克苏

河与台南河群体聚为一类、阿尔干群体单独聚为一类。 

 
表 3  叶尔羌高原鳅 5 个群体的遗传多样性 

Tab.3  Characteristics of 15 microsatellite loci in 5 populations of T. yarkandensis 

参数 
Parameter 

阿尔干
AEG 

台特玛湖
TTMH 

车尔臣河 
CECH 

阿克苏河
AKSH 

台南河
TNH 

等位基因数 Na  Alleles 16.600 13.267 18.143 10.429 16.333

有效等位基因数 Ne  Effective alleles 9.767 8.402 10.572 7.969 9.143

观测杂合度 Ho  Observed heterozygosity 0.604 0.517 0.594 0.706 0.615

期望杂合度 He  Expected heterozygosity 0.908 0.899 0.892 0.896 0.887

Shannon 多样性指数 H Shannon diversity index 2.492 2.307 2.516 2.077 2.392

多态信息含量 PIC  Polymorphism information content 0.877 0.855 0.804 0.760 0.876

 
表 4  叶尔羌高原鳅 5 个群体的遗传距离和遗传相似度 

Tab.4  Genetic distance and genetic similarity of 5 populations in T. yarkandensis 

群体 Populations 阿尔干 AEG 台特玛湖 TTMH 车尔臣河 CECH 阿克苏河 AKSH 台南河 TNH 

阿尔干 AEG  0.402 0.246 0.188 0.149 

台特玛湖 TMH 0.910  0.472 0.429 0.496 

车尔臣河 CECH 1.403 0.751  0.444 0.463 

阿克苏河 AKSH 1.671 0.845 0.813  0.545 

台南河 TNH 1.901 0.700 0.771 0.606  

注：对角线上方为遗传相似度，对角线下方为遗传距离 
Notes: Nei´s genetic identity (above diagonal) and genetic distance (below diagonal) 

 

3  讨论 

3.1  微卫星位点在群体中的遗传多样性水平 

多态信息含量是评价微卫星位点的重要参考标

准 ， PIC>0.5 表 明 位 点 具 有 较 高 的 多 态 性 ，

0.25<PIC<0.5 表明该位点具有中度多态性，PIC<0.25

表明位点具有低度多态性(丁海燕等, 2015)。张智等

(2019)利用高通量测序法对西昌华吸鳅(Sinogastromyzon 

sichangensis)基因组进行测序并筛选出 29 对具有多

态性的引物，平均等位基因数为 14.5，观测杂合度和

期望杂合度分别为 0.620 和 0.882，多态信息含量为

0.859。李薇等(2017)基于高通量测序成功筛选出达氏

鲟(Acipenser dabryanus) 25 个微卫星位点，每个位点

的等位基因数为 7.2，观测杂合度为 0.744，期望杂合

度为 0.727，除了 1 个位点以外，其余位点的多态信
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息含量均>0.5，其多态性较好。本研究基于高通量测

序技术开发的二碱基重复、三碱基重复的 100 对微卫

星引物中 39 对微卫星位点表现出扩增多态性，选取

多态性较高的 15 对引物用于叶尔羌高原鳅群体的遗

传多样性分析，发现其等位基因数为 30~52，且 8 个

位点都具有较高的等位基因数(52)，各位点的平均多

态信息含量为 0.853~0.975，均>0.7，说明这 15 个微

卫星位点均具有高度多态性(PIC>0.5)，群体遗传多样

性丰富，表明利用高通量测序技术能够较好地开发多

态性良好的微卫星标记，可用于后续分子实验。 
 

 
 

图 3  基于 Nei´s 遗传距离构建的 5 个叶尔羌 

高原鳅群体 UPGMA 聚类树 
Fig.3  UPGMA tree among 5 populations of T. yarkandensis 

constructed based on Nei´s genetic distance 
 

3.2  叶尔羌高原鳅群体的遗传多样性水平 

生物群体的遗传多样性是种质资源的重要组成

部分，它是物种适应多变的环境条件、维持长期生存

和进化的基础(颜元杰等, 2019)。关于鱼类遗传多样

性的研究有很多报道，丁海燕等(2015)用 6 个微卫星

标记分析了安徽、甘肃、广东、广西、黑龙江、江苏

和重庆 7 个泥鳅(Misgurnus anguillicaudatus)群体的

遗传多样性，发现 7 个泥鳅群体遗传多样性丰富，泥

鳅群体存在较明显的近交或斑块化分布，我国泥鳅呈

现东西向梯度分布并在南北向可能存在扰动。刘洁等

(2019)对鄱阳湖地区及珠江流域的 7 个泥鳅群体进行

研究发现，目前，我国泥鳅群体的遗传多样性处于中

等水平，泥鳅群体间的遗传分化受自身迁移能力和地

理隔离等因素的影响。本研究中，5 个叶尔羌高原鳅

群体的有效等位基因数、diversity index on 多样性指数

大小的顺序均为车尔臣河>阿尔干>台南河>台特玛湖

>阿克苏河群体，平均多态信息含量均在 0.7 以上，

大小顺序为阿尔干>台南河>车尔臣河>台特玛湖>阿

克苏河，说明各群体的遗传多样性水平都较高，其中，

车尔臣河群体、阿尔干群体具有较高的等位基因丰富

度和较高的遗传多样性水平，阿克苏河群体具有较低

的等位基因丰富度和相对较低的遗传多样性水平，5

个群体的种质资源良好，具有种群稳定性。造成以上

现象的原因可能是阿克苏河、台南河位于塔里木河中

上游，阿尔干、车尔臣河、台特玛湖位于塔里木河下

游，上游叶尔羌高原鳅随水流到达下游，造成基因交

流，导致下游群体的等位基因数增加，遗传多样性水

平较高，说明叶尔羌高原鳅群体间的等位基因丰富度

和遗传多样性水平受自身迁移能力和地理分布等因

素的影响，与上述学者的研究结果一致。 

3.3  叶尔羌高原鳅群体的遗传结构 

种群的遗传结构受地理隔离、生存环境、种群瓶

颈、基因流、选择等多种因素的影响，其中任一因素

的变化都可能会造成该种群的遗传结构改变(武世雄

等, 2018)。遗传距离是衡量群体间遗传关系的指标，

遗传距离越小，说明两群体间亲缘关系越近；反之，

亲缘关系越远(王林龙等, 2019)。李大命等(2019)研究

了江苏省 4 个太湖新银鱼(Neosalanx taihuensis)的种

群遗传结构，将其分为 2 个进化类群，并发现其遗传

分化与水系的分布不吻合，可能与其进化历史有密切

关系。李旭鹏等(2020)研究发现，6 个凡纳滨对虾

(Litopenaeus vannamei)群体内近交系数 Fis>0，说明其

群体内存在杂合度降低的现象，综合 Ho<He，表明其

存在一定程度的近交现象。本研究中，5 个群体的遗

传分化系数 Fst 为 0.043~0.295，大多数在 0.05~0.15

之间，说明叶尔羌高原鳅群体间属于中等程度的遗传

分化；群体内除引物 Y24、Y85 在群体内近交系数

Fis<0 外，其余引物在群体内近交系数均>0，说明群

体内出现了近交现象；5 个群体间的遗传距离和遗传

相似度分别为 0.606~1.901 和 0.149~0.545，其中，阿

克苏河与台南河群体的遗传距离最小、相似度最大，

阿尔干与台南河群体遗传距离最大、相似度最小。

Nei´s 遗传距离聚类树将 5 个群体聚为 3 类：台特玛

湖与车尔臣河群体、阿克苏河与台南河群体、阿尔干

群体，说明台特玛湖与车尔臣河群体、阿克苏河与台

南河群体的遗传距离较近，相似度较高，与群体地理

位置的分布相吻合。上述结果表明，塔里木河各个河

段叶尔羌高原鳅之间虽然有一定的差异，但仍然有基

因交流的现象，可能是从 2001 年起实施了“塔里木河

流域近期综合治理工程”，到 2013 年已完成了 14 次

生态输水，水源多次到达台特玛湖(阿布都米吉提等, 

2016)，部分叶尔羌高原鳅顺水而下而产生的。 
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The Analysis of Genetic Diversity of Triplophysa yarkandensis (Day) from  
Five Geographic Populations in the Tarim River Basin 

WANG Jinxiu, REN Daoquan, WANG Xinyue, CHEN Sheng’ao, SONG Yong①
 

(College of Animal Science, Tarim University, Key Laboratory of Tarim Animal Husbandry  
Science and Technology, Xinjiang Production and Construction, Alar, Xinjiang  843300, China) 

Abstract    To study the genetic diversity of Triplophysa yarkandensis in the Tarim River basin, 

high-throughput sequencing was used to sequence the genome of T. yarkandensis. We screened for 

qualified microsatellite loci and designed 100 primers pairs for PCR. A high-throughput sequencing 

platform was used to randomly sequence the genome of Riplophysa yarkandensis and eligible 

microsatellite loci were selected to design primers for PCR. Finally, 39 primers pairs with polymorphisms 

were selected. Fifteen pairs were randomly selected to be amplified in the five river populations of T. 

yarkandensis. The results showed that the average and effective alleles of the five T. yarkandensis 

populations were 48.467 and 15.181, respectively. The observed heterozygosity (Ho) and expected 

heterozygosity (He) were 0.578 and 0.929, respectively. The polymorphism information content (PIC) was 

0.893. The index of gene differentiation (Fst) was 0.102. The highest number of alleles was in Che'erchen 

Lake (18.143), and the lowest number of alleles was in the Akesu River (10.429). The observed 

heterozygosity of the Akesu River group was the highest (0.706), while the observed heterozygosity of the 

Taitema Lake group was the lowest (0.517). The polymorphic information content of the Algan population 

was the highest (0.877), and the polymorphic information content of the Akesu River population was the 

lowest (0.760). The genetic distance between the Akesu River and Tainan River populations was the 

smallest (0.606), while the genetic distance between the Algan River and Tainan River populations was 

the largest (1.901). The genetic similarity between the Algan and Tainan River populations was low 

(0.149), and the genetic similarity between the Akesu and Tainan River populations was high (0.545). 

Genetic structuring showed that Che'erchen and Taitema Lakes, Akesu and Tainan Rivers, and the Algan 

group clustered in one branch. The results of this study show that there are differences among T. 

yarkandensis populations in the Tarim River, but gene exchange is ongoing.  

Key words    Triplophysa yarkandensis; Microsatellite; Primer selection; Genetic diversity; Genetic 

differentiation 
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