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摘要：利用鲤科鱼类线粒体;)<细胞色素 1 通用引物对分布在新疆的准噶尔雅罗鱼（2%)3#&3)& 4%*51+3"%*#）、贝

加尔雅罗鱼（2 + 1+#3+,%$&#&）和高体雅罗鱼（2 + #6)&）% 个鱼种共 (# 尾个体的线粒体 ;)< =>7 1 部分核苷

酸序列进行了测定，获得 (# 条长度为 $(% ?@ 的同源基因序列。同源基因序列分析显示，在 % 种雅罗鱼

(# 条 07;)< =>7 1 基因片段中，<、A、=、B 碱基的平均含量分别是：!-C$D、!&C-D、(-C!D、!,C-D，其中 <
E A 含量（#$C(D）高于 BE = 含量（$#C:D）；共检测到 #! 个突变位点；转换比颠换发生频率高，转换颠换

比值（7）是 %C#。07;)< =>7 1 的进化速率在 % 种雅罗鱼间表现出不一致性，贝加尔与高体雅罗鱼、贝加

尔与准噶尔雅罗鱼种间遗传距离分别是 "C(!# ( 和 "C(!& (，保守性较低；高体与准噶尔雅罗鱼种间的遗

传距离是 "C""" -，高度保守。07;)< =>7 1 分子系统树显示，在 % 种雅罗鱼中贝加尔雅罗鱼独立成一枝，

高体雅罗鱼和准噶尔雅罗鱼聚成一类。提示了，在 07;)< =>7 1 分子水平上，高体雅罗鱼和准噶尔雅罗

鱼的亲缘关系十分相近，贝加尔雅罗鱼与准噶尔雅罗鱼的亲缘关系相距较远。我们对准噶尔、贝加尔和

高体雅罗鱼 07;)< =>7 1 方面的研究与陈星玉对其骨骼类型的研究结果相吻合。
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雅罗鱼属（!"#$%&$#&）鱼类在世界上约有 2/
余个种和亚种，中国现知有 4 个种及亚种，其中

新疆分布有 H 个种及亚种：准噶尔雅罗鱼（又名

新疆雅罗鱼）（! ! ,"-.’($/"-%）、贝加尔雅罗鱼（! !
’(%$()"*&%&）和高体雅罗鱼（! ! %+#&）［1，2］。该属鱼

类隶属鲤形目（I85.+&+=9.>#-）、鲤科（I85.+&+(’#）、

雅罗鱼亚科（J#B,+-,+&’#）［1］。在世界地理分布区

划上，准噶尔雅罗鱼是新疆特有鱼类，仅分布于

新疆准噶尔盆地各水系；高体雅罗鱼、贝加尔雅

罗鱼分布在新疆额尔齐斯河水系，北欧及西伯利

亚，俄罗斯鄂毕河至科累马河水系［H］。新疆具有

独特的水系及盆地地理分布特点，这是由长期的

地球地质变迁形成。不同水系是鱼类天然的地理

隔离，对研究物种的遗传分化、地理隔离对物种形

成的影响很有帮助［K］。线粒体 ?@A 是分子生物

学研究中的一个热门领域，已经成为鱼类进化生

物学和群体遗传学研究的重要分子遗传标记。当

前，对鱼类 >$?@A 研究的热点包括 >$?@A 的信

息、结构和功能遗传，>$?@A 在系统进化中的应

用，>$?@A 在起源进化及群体分化中的应用，以

及不同生物 >$?@A 的进化等［3 L 1K］。此前，我们

曾用 K 种限制性内切酶对新疆的 H 种雅罗鱼

———准噶尔雅罗鱼、贝加尔雅罗鱼和高体雅罗

鱼进行了 >$?@A ?M7995 区部分片段的 NIO 限

制性片段长度多态（NIOMOPJN）分析，构建了 H
种鱼的分子系统树，表明贝加尔雅罗鱼与高体

雅罗鱼的亲缘关系近，准噶尔雅罗鱼与前两种

雅罗鱼的亲缘关系远［13］；同时又选择了 ?M7995
区的部分序列进行序列测定，进一步分析了地

理隔离和物种进化间的关系，初步揭示出准噶

尔雅 罗 鱼 是 新 疆 H 种 雅 罗 鱼 中 较 古 老 的 鱼

种［14］。在对鱼类 >$?@A 序列分析中，I8$ ’ 基

因的结构和功能在 >$?@A 的 1H 个蛋白质编码

基因中是被了解得最为清楚，进化速率适中，且

能用一些通用引物扩增，因而被广泛地用来进

行系 统 进 化 研 究。因 此，本 研 究 拟 通 过 对

>$?@A I8$ ’ 基因的部分序列测定，进一步阐明

新疆地区 H 种雅罗鱼物种间的系统进化关系，

证明准噶尔雅罗鱼在新疆地区雅罗鱼属鱼类的

进化中的重要地位，以期引起人们对准噶尔雅

罗鱼物种资源存在的高度重视。

) 材料与方法

)*) 实验材料 研究所用材料为生活在新疆

的河流、湖泊中的 H 种野生雅罗鱼。样品采集

地及数量见表 1。

表 ) 三种野生雅罗鱼的学名、采样地点、数量及在文中的代号

+,-." ) /01"231410 2,5"，(,56.127 .%0,31%2，285-"& ,2’ 0%’" %4 39&"" !"#$%&$#& (6"01"(

学名
G,+#&$+=+, &’>#

采样地点
G’>57+&* 79,’$+9&

数量
@B>;#.

代号
I9(#

准噶尔雅罗鱼
!"#$%&$#& ,"-.’($/"-%

新疆塞里木湖
G’+7+>B 7’Q# *.9B5 +& R+&S+’&*

H -T

高体雅罗鱼
! ! %+#&

新疆塞里木湖
G’+7+>B 7’Q# *.9B5 +& R+&S+’&*

2 -*

贝加尔雅罗鱼
! ! ’(%$()"*&%&

新疆塞里木湖
G’+7+>B 7’Q# *.9B5 +& R+&S+’&*

4 -;

新疆额尔齐斯河北屯河段
D’#.U+-+ .+6#. "#+$B& *.9B5 +& R+&S+’&*

K #;
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本研究所采集的准噶尔雅罗鱼系 !"#$ 年

自精河（准噶尔盆地的一条水系）、贝加尔雅罗

鱼和高体雅罗鱼系 !"#! % !"#& 年自额尔齐斯

河分别人工移植至塞里木湖，经近 ’( 年的生长

适应，现已在塞里木湖自然定居繁育［!&，!)］。

将采得的每尾鱼样取新鲜肌肉组织 ! % * + 左

右，液氮保存运至实验室，,#&-冰箱保存备用。

!"# 基因组 $%&提取 参照汪永庆等［!.］的方法

稍加修改。称取 (/’ + 肌肉组织块（用手术剪刀将

组织块尽量剪碎），加 ’/& 01 234 提取缓冲液［(/$
05167 3891，!( 005167 :;<=>91（?@ #/(），’ 005167
A2:4（?@ #/(），$(!+601 B38=C 4］，玻璃匀浆器冰

预匀浆呈糊状。分装 $((!16管。每管各加 !(D
E2E $(!1，使 E2E 终浓度为 !D，颠倒混匀；然后向

各管加 !( 0+601 蛋白酶 F !.!1，使蛋白酶 F 终浓

度为 $((!+601，小心混匀。)(-水浴 ’ G。取出冷

却至室温，每管加 & 05167 3891 $((!1，旋涡混合器

混合*( =。!’ ((( ;60<H 离心*( 0<H，取上清液移入

另一离心管中。加 !6!(体积的 * 05167 384I 及等

体积 的 异 丙 醇，混 匀，在 , ’(- 下 沉 淀 ! G。

!’ ((( ;60<H离心 !& 0<H，取沉淀。.(D乙醇洗涤沉

淀，!’ ((( ;60<H 离心 & 0<H。室温干燥。加入适量

:A 溶解。 , ’(-保存备用。

!"’ 聚合酶链式反应 J9B 扩增用引物为鲤科

鱼类线粒体 234 细胞色素 ! 通用引物：7!$.’$：
&K>L4 9 : : L 4 4 4 4 4 9 9 4 9 9 L : : L >K和
@!&!$"：&K>9 9 : 94L44LL4:4: : : L: 99
: 9 >*K［!(］。引物序列由华美生物工程公司合成。

扩增反应总体积为 &(!1，其中含有 &( H+
的模板 234，’/& M 的 "#$ 234 聚 合 酶，! N
OPQQC;，每种引物浓度分别为 (/’!05167，R3:J
浓度 为 !((!05167，S+’ T 浓 度 为 !/& 005167。

J9B 扩增反应在 JA J:9>!((:S 热循环仪上进

行。反应条件为："&- ’ 0<H 后进行 *) 个循环

的 "$- *( =、$"- *( =、.’- ! 0<H，之后，反应

于 .’-延伸 !( 0<H，$-结束。扩增中同时设立

空白对照。’!1 J9B 产物 ’D琼脂糖凝胶检测，

余下产物纯化用于测序。

!"( )*$%& +,* ! 序列测定 雅罗鱼 0U234
9VU ! J9B 产物纯化后采用 JC;W<H>A10C; 公司的

X<+2VC:S :C;0<H8UC BB S<Y 测 序 试 剂 盒 在 4XZ
*.. JBZES:S全自动 234 序列分析仪上用正反

两个引物（7!$.’$ 和 @!&!$"）分别测序核对。

!"- 序列的比对及分子进化树的构建 用 9G;508=、
23408H $/(软件对所有样品的正、反向序列进行

重叠区拼接并辅以人工核对，同源排列并剪除非

确定 序 列 得 到 同 源 基 因 序 列。用 F<0P;8>’>
?8;80CUC; 模型分析遗 传 距 离。用 23408H（2;[
\CHVP8H EG<）软件分析个体和种间的同源性。用

SAL4软件 !/(’ 版本［FP08; E，:80P;8 F，3C< S’

!""*］确定所有样品序列的单倍型，用 SAL4 软件

’/!版本分析其碱基组成、转换及颠换，用 3] 法构

建分子系统进化树，外群选用鲤鱼 %&’()*+, -#(’).
的同源0U234 9VU ! 序列，序列源自LCHX8HW 数据

库（登陆号：4 *̂$.’..）。用 X55U=U;8?（_C1=CH=UC<H，

!"#&）方法进行! (((次重抽样估计系统树中结点的

置信值。

# 结 果

#"! )*$%& +,* ! 部分序列的 .+/扩增结果

从提取的基因组 234 中 J9B 扩增得到 $#" O? 左

右的 0U234 9VU ! 部分序列。扩增结果见图 !。
#"# )*$%& +,* ! 部分序列的测序及分析结

果 $#" O? 长度的 0U234 9VU ! J9B 扩增产物

经测序、校对、拼接后，同源排序得到 * 种雅罗

鱼 !& 尾个体长 $!* O? 的 0U234 9VU ! 同源基

因序列。用 SAL4 ’/! 软件分析同源序列，在 *
种雅罗鱼 !& 尾个体的 0U234 9VU ! 同源基因

片段 中，4、:、9、L 碱 基 的 平 均 含 量 分 别 是：

’./$D、’)/.D、!./’D、’#/.D，其中 4 T : 含

量（&$/!D）高于 L T 9 含量（$&/"D）；!# 处发

生了转换（",），& 处发生了颠换（"/），转换颠换

比值（0）是 */&。

对序列单倍型分析的结果是，贝加尔雅罗

鱼额尔齐斯河群体 $ 尾个体存在 $ 种单倍型

9VU !!、9VU !’、9VU !*、9VU !$；贝加尔雅罗鱼塞

里木湖群体 ) 尾个体存在 * 种单倍型，即 =O!、

=O’ 合为 ! 种单倍型 9VU !&，=O*、=O$、=O& 合为 !
种单倍型 9VU !)，=O) 为 ! 种单倍型 9VU !.；高

体雅罗鱼 ’ 尾个体 =+!、=+’ 与准噶尔雅罗鱼 ’

·#· 动物学杂志 %1)*2,2 3.+(*#4 .5 6..4.7& $( 卷



尾个体 !"#、!"$ 合为 % 种单倍型 &’( !)，准噶尔

雅罗鱼 % 尾个体 !"% 为 % 种单倍型 &’( !*。即

%+ 条序列存在 * 种单倍型（表 #）。在 ,%$ 个核

苷酸中检测到 +# 个突变位点。

图 ! " 种雅罗鱼 #$%&’ ()$ ! 部分片段的 *(+ 产物

,-./ ! *(+ 012345$6 721 #$%&’ ()$ ! 27 $8199 "#$%&’%$’ 6095-96
% - %#：.(/01 &’( ! 2&3 456789(!；:：2&3 .;5<=5

表 : 用 " 种雅罗鱼 !; 条 #$%&’ ()$ ! 部分序列的序列差异定义的单倍型

<=>?9 : @=0?2-3A$)096 712# 0=1$ 69B49C596 3-D91.9C59 27 #$%&’ ()$ ! 27
7-7$99C 6=#0?96 27 $8199 "#$%&’%$’ 6095-96

:E" #$%&’ ()$ ! 部分序列的遗传距离 用

>?.85;@#@4;5;.=(=5 模型分析的遗传距离见表 $。
遗传距离在 $ 种雅罗鱼的不同种间表现差异大，

高体雅罗鱼与准噶尔雅罗鱼种间表现最低，仅

ABAAA C，而贝加尔雅罗鱼与高体雅罗鱼、贝加尔雅

罗鱼与准噶尔雅罗鱼种间分别为AB%#+ %、AB%#D %。
:EF 基于 #$%&’ ()$ ! 部分序列的系统进化

关系 用 :EF1 软件中的 0G 法构建分子系统

树，重抽样估计系统树中结点的置信度（图 #）。

$ 种雅罗鱼的所有个体被分成两枝，贝加尔雅

罗鱼两个群体的所有个体聚成一枝，高体雅罗

表 " " 种雅罗鱼 #$%&’ ()$ ! 核苷酸序列

遗传距离比较

<=>?9 " G9C9$-5 3-6$=C59 27 C45?92$-39 -C "#$%&’%$’
#$%&’ ()$ !

种群
H4=9?=! I5684!

遗传距离
F=J=(?9 7?!(;J9=

贝加尔雅罗鱼与高体雅罗鱼
" K !#$%#&’()$)@" K $*+)

AB%#+ %

贝加尔雅罗鱼与准噶尔雅罗鱼
" K !#$%#&’()$)@" K ,’-.!#%/’-

AB%#D %

高体雅罗鱼与准噶尔雅罗鱼
" K $*+)@" K ,’-.!#%/’-$

ABAAA C
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图 ! " 种雅罗鱼 #$%&’ ()$ ! 的 &* 分子系统树

+,-.! #$%&’ ()$ ! &/,-0123452,6,6- 70)82-/6/$,9 $3// 2: $03// "#$%&’%$’

鱼和准噶尔雅罗鱼聚成一枝，在图中看不出高

体雅罗鱼与准噶尔雅罗鱼的种间差别。

" 讨 论

不同脊椎动物线粒体相应基因序列的比较

显示，!"#$% 在种间一般控制区的进化速率最

快，是整个线粒体基因组序列和长度变异最大的

区域，而细胞色素 ! 基因序列进化较慢，比较保

守［&’］。我们用鲤科鱼类通用引物扩增的 !"#$%
()" ! 部分序列在贝加尔雅罗鱼与高体雅罗鱼

种间、贝加尔雅罗鱼与准噶尔雅罗鱼种间、高体

雅罗鱼与准噶尔雅罗鱼种间的遗传距离分别是

*+&,- &、*+&,. &、*+*** /，表明 !"#$% ()" ! 的

部分序列在准噶尔雅罗鱼和高体雅罗鱼两种鱼

种间高度保守、进化速率不大，而贝加尔雅罗鱼

与高体雅罗鱼种间、贝加尔雅罗鱼与准噶尔雅

罗鱼种间的序列差异比较大，进化速率较大，保

守性较小。在 !"#$% ()" ! 基因水平上 0 种雅

罗鱼的保守性和进化速率表现出不一致性，符

合文献中提到的脊椎动物 !"#$% ()" ! 种间进

化速率较慢、且比较保守的仅限于高体雅罗鱼

与准噶尔雅罗鱼种间，而在贝加尔雅罗鱼与高

体雅罗鱼种间、贝加尔雅罗鱼与准噶尔雅罗鱼

种间则不很保守、进化较快。我们曾用线粒体

#$% 控制区部分序列研究分析了这 0 种雅罗

鱼的核苷酸序列差异，贝加尔雅罗鱼与高体雅

罗鱼种间、贝加尔雅罗鱼与准噶尔雅罗鱼种间、

高体雅罗鱼与准噶尔雅罗鱼种间差异分别是

*+*.0 1、*+*1’ 1、*+*1. ’，高体雅罗鱼与准噶尔

雅罗鱼种间线粒体 #$% 控制区序列差异大、保

守性较低，而贝加尔雅罗鱼与高体雅罗鱼种间

序列差异最小、保守性相对较大［&.］。因此比较

0 种雅罗鱼 !"#$% ()" ! 与 234556 区的序列分

析结果，0 种雅罗鱼种间在 !"#$% 的 ()" ! 基

因和 234556 基因两个水平上也表现出不一致

性，高体雅罗鱼与准噶尔雅罗鱼种间相对于其

它两个种间在 ()" ! 水平上高度保守，进化慢

（遗传距离 *+*** /），在 234556 水平上进化快

（序列差异为 *+*1. ’）；贝加尔雅罗鱼与高体雅

罗鱼种间相对于其它两个种间在 ()" ! 水平上

进化快而不很保守，在 234556 水平上却相对进

化慢而保守。因此在这 0 种雅罗鱼中还不能说

是控制区进化快还是细胞色素 ! 进化快，不同

种间存在差别。

$7 法构建的 0 种雅罗鱼的 !"#$% ()" ! 分

子系统树显示，准噶尔雅罗鱼与高体雅罗鱼有

最大的亲缘关系，在树中已经分不出是两个种，

它们在 !"#$% ()" ! 基因序列结构上有最大的
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相似性。贝加尔雅罗鱼独立出一枝，与另两种

鱼的亲缘关系远。陈宜瑜等［!］的研究表明，准

噶尔雅罗鱼现仅分布在新疆的准噶尔盆地，为

我国新疆特有种；贝加尔雅罗鱼现分布在新疆

额尔齐斯河水系，俄罗斯鄂毕河至科累马河水

系；高体雅罗鱼分布在我国新疆的额尔齐斯河

水系，国外见于北欧及西伯利亚。准噶尔盆地

位于世界淡水鱼类地理分区的全北区中亚亚区

的准噶尔分区［"］，四周高山阻隔，中央为我国第

二大沙漠———古尔班通古特大沙漠。额尔齐斯

河位于世界淡水鱼类地理分区全北区围极亚区

中的西伯利亚分区，是我国惟一一条注入北冰

洋水系的国际性外流河，其南缘东西两侧有海

拔 " ### $ 以上的北塔山和塔尔巴哈台山，中

间为海拔约 ! ### $ 的山陵与准噶尔盆地相

邻［"］。鱼类的现代分布一般都经过了相当长的

历史发展过程，地壳运动、气候变迁等因素都会

影响其分布，分布区的地理隔离是新种产生的

重要条件。在 $%&’( )*% ! 分子系统树中，贝

加尔雅罗鱼分出一枝，这与分布区的地理隔离

相一致，而准噶尔雅罗鱼与高体雅罗鱼合并为

一枝与现在的地理分布区不一致。我们曾对这

" 种雅罗鱼的 $%&’( +,-../ 区部分序列用 ’0
法建树分析了种间的亲缘关系，初步得出结论

西伯利亚区中的贝加尔雅罗鱼、高体雅罗鱼没

有准噶尔雅罗鱼古老，可能是由准噶尔盆地的

准噶尔雅罗鱼进化而来，由于地理屏障隔离演

化成了新的物种［!1］。结合 $%&’( )*% ! 和 +,
-../ 区 ’0 分子系统树分析结果，可以得出一个

推测，在 " 种鱼中，贝加尔雅罗鱼最先分化出

去，高体雅罗鱼可能是在后来的一些事件中晚

些时候才从准噶尔雅罗鱼分化出来。

生物的骨骼结构特征是形态解剖特征之一，

而形态特征一直是系统发育与进化研究的主要

数据来源，也是生物体内遗传特性的表型体现。

陈星玉［!2］研究了我国产雅罗鱼亚科 !" 属 !3 种

的脑颅、脊柱及附肢骨骼指出，雅罗鱼属中存在

两种骨骼类型，即圆腹雅罗鱼型（" 4 #$%& /5%%678）

和瓦氏雅罗鱼型（" 4 ’()*+,## /5%%678）。圆腹雅罗

鱼型如圆腹雅罗鱼（即高体雅罗鱼）和准噶尔雅

罗鱼，瓦氏雅罗鱼型如瓦氏雅罗鱼和贝加尔雅

罗鱼。在陈星玉的研究中，准噶尔雅罗鱼和高

体雅罗鱼的骨骼系统在脑颅、脊柱及附肢骨骼

结构上完全相同，贝加尔雅罗鱼则有完全不同

的骨骼结构，这也为本文的研究结果提供了一

个有利的形态学上的证据。当然，准噶尔雅罗

鱼和高体雅罗鱼脑颅、脊柱及附肢骨骼的相同

与这两种鱼 $%&’( )*% ! 的高度相似之间是否

相关，这还需更深入的研究。
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