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题目： 利用线粒体DNA控制区序列分析细鳞鲑种群的遗传结构 
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摘要： 细鳞鲑(Brachymystax lenok)是我国重要的经济鱼类, 由于过度捕捞、环境污染及其他因

素的影响, 其种群已处于濒危状态。研究细鳞鲑种群的遗传结构对于探讨这一物种的形

成与演化及其有效保护等问题具有十分重要的意义。本文测定了我国东部水系的细鳞

鲑7个种群71个个体的线粒体DNA控制区序列片段(835 bp), 发现43个变异位点, 共计15

个单倍型。AMOVA分析结果表明, 不同的地理区域之间存在显著的遗传分化(63.55%), 

而区域内和种群内的遗传变异分别只有24.17%和12.28%。采用邻接法(NJ)构建分子系

统树, 结果表明, 单倍型被分成3个与各自的地理区域相对应的族群, 各地理区域之间没

有共享的单倍型。细鳞鲑的这种独特的遗传结构与其进化历史(例如地理隔离造成基因

流的长期中断)和生物学特性(例如有限的散布能力和基因交换能力)有密切的关系。根

据上述研究结果, 我们建议对这3个遗传分化显著的地理区域加以保护, 并按照不同的水

系来保护种群, 避免不同区域的种群之间发生基因交流。  
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