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微卫星 DNA 标记探讨镜鲤的种群结构与遗传变异 

全迎春1,2, 李大宇1,3, 曹鼎辰1, 孙效文1, 梁利群1

(1. 黑龙江水产研究所北方鱼类生物工程育种重点开放实验室, 哈尔滨 150070; 2. 上海水产大学生命科学与技术学院,  

上海 200090; 3. 大连水产学院生命科学与技术学院, 大连 116023) 

摘  要: 采用 30 个微卫星分子标记, 对 5 个镜鲤群体的观测杂合度(Ho)、期望杂合度(He)、多态信息含量(PIC)和有

效等位基因数 (Ae)等进行了遗传检测 , 根据基因频率计算遗传相似系数和Nei氏标准遗传距离 , 以χ2检验估计

Hardy-Weinberg平衡, 以近交系数(FST)和基因流(Nm)分析群体的遗传分化。同时, 使用PHYLIP3.63 软件绘制基于Nei

氏标准遗传距离的UPGMA聚类图 , 并进行bootstrap自举检验验证进化树的可靠性。在德国镜鲤选育系(Scattered 

Cyprinus carpio L.)和来自 4 个不同养殖场(松浦、东岗、奉城和辽中)的德国镜鲤群体中共检测到 7 083 个扩增片段, 长

度在 102 ~ 446 bp之间, 在群体内扩增出等位基因 1~16 个不等, 共计 356 个等位基因。结果表明: (1)5 个群体检测的

有效等位基因数在 1.07~12.30 个不等, 平均多态信息含量为 0.74、0.74、0.69、0.75 和 0.75, 无偏期望杂合度的平均

值为 0.74、0.78、0.70、0.76 和 0.78, 说明这几个群体属于高度多态, 遗传多样性水平较高。(2)群体间相似系数在

0.52 以上, 相似性较高。聚类分析显示, 东岗、奉城和辽中 3 个养殖场的德国镜鲤群体聚类成一个分支, 而德国镜鲤

选育系与松浦群体聚类成另一分支。聚类的先后与它们在地理分布上距离远近有一定的相关性。(3)在与功能基因相

关的多个微卫星基因座位上, 扩增产物呈现不同程度的缺失现象, 这些无效等位基因的产生可能与结构基因在育种

中受到人工选择的影响较大有关。 

关键词: 微卫星; 群体多样性; 镜鲤; 分子标记 
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Population Genetic Variation and Structure Analysis on Five Popula-
tions of Mirror Carp Cyprinus carpio L. Using Microsatellites 

QUAN Ying-Chun1,2, LI Da-Yu1,3, CAO Ding-Chen1, SUN Xiao-Wen1, LIANG Li-Qun1
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Abstract: In this paper, population genetic variability and genetic structure of five populations of an important cultivation 

species, mirror carp (Cyprinus carpio L.) were analyzed using 30 microsatellite loci. The observed (Ho) and expected (He) 

heterozygosity values, polymorphic information content (PIC) and number of effective alleles (Ae) were all determined. 

The genetic similarity coefficient and Nei’s standard genetic distance were computed based on the allele frequencies. 

The Hardy-Weinberg equilibrium was checked by χ2 test. Genetic differentiation and hierarchical partition of genetic  
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diversity were evaluated by FST and Nm. A dendrogram was constructed based on UPGMA methods using PHYLIP 

software package supported by a bootstrap value of 91.0%. Totally 7 083 fragments were procured. Their lengths were 

from 102 bp to 446 bp. For each locus, 1―16 alleles were amplified, adding up to 356 alleles in all the 5 populations. 

We found the genetic variability level was relatively high in all five populations, as shown by Ae
 = 1.07―2.30, He= 

0.70―0.78 and PIC=0.69―0.75, respectively. The genetic similarity coefficients were all above 0.52, indicating their 

close genetic relationships. The UPGMA phylogenetic tree showed mirror carps sampled from Donggang, Fengcheng 

and Liaozhong were clustered into one group and the other two populations, both collected from Songpu, were grouped 

together. There were obvious relations between genetic distances and geographical distributions of the five populations. 

No fragments were amplified from some loci of EST-SSRs, which may suggest the loss of these loci in mirror carp 

genome or sequence divergence at the primer binding sites. These null alleles may result from selection because 

functional genes are under more selection pressure than non-encoding loci. Overall, population genetic variation is 

high for each of the five mirror carp, and the differentiations are also significant among populations. 

Key words: microsatellite; population variety; genetic structure; mirror carp 

鲤鱼是我国境内分布范围最广的重要淡水经济

鱼类之一。其养殖历史悠久, 养殖产量在水产养殖业

中占相当大的比重, 因此鲤鱼丰富的遗传学资源的

研究和保护显得尤为重要。散鳞镜鲤是由欧洲野鲤

中选育出来的, 德国镜鲤(Cyprinus carpio L.)是散鳞

镜鲤的变种经人工选育成高度驯化和生长快的养殖

品种, 是德国等欧洲国家池塘的主养品种。80 年代

引入我国, 经过黑龙江水产研究所 20 多年的系统选

育, 培育出抗寒、抗病, 适于我国大部分地区养殖的

德国镜鲤选育系。镜鲤生长速度快, 肉质好, 有一定

的出口创汇能力, 是近年来池塘养殖鲤的主要更新

换代品种, 现已成为东北地区主要的鲤鱼养殖品种

之一。但随着养殖面的扩大, 发病率增加, 性成熟个

体变小等衰退现象的出现, 镜鲤良种和养殖群体的

遗传变异研究, 将有利于抑制养殖群体的遗传退化, 
有利于这一优异种质资源的开发、利用与保护。 

微卫星(Microsatellite)作为近年来发展迅速、应

用广泛的分子标记之一, 具有种种优点[1], 在鲤鱼的

遗传与育种方面有广阔的应用空间。国内外已有一

些相关报道, 如制备鲤微卫星分子标记 [2~5], 建立遗

传连锁图谱[6], 并定位抗寒有关标记 [7], 微卫星在鲤

鱼群体遗传上的研究报道也很多 [2,5,8~11], 但迄今鲜

见有关遗传标记分析镜鲤种群遗传变异的研究报

道。本文针对这一情况, 选取了 30 个微卫星标记进

行 5 个镜鲤群体遗传多样性的分析, 检测其遗传多

样性参数, 为镜鲤种群的遗传结构特征、选育历史及

遗传资源的保护提供相关信息和依据。 

1  材料和方法 
1.1  材料 

1.1.1  实验用鱼 

实验所用德国镜鲤选育系(DJ, 30 尾)与松浦群

体(SJ, 30 尾)采自黑龙江水产研究所松浦实验站(黑
龙江省哈尔滨市); 其余德国镜鲤群体采自 3 个不同

地区的养殖场, 分别为辽宁省东岗县(DG, 25 尾)、辽

宁省奉城县(FC, 34 尾)和辽宁省辽中县(LZ, 32 尾)。
所有镜鲤样本均为随机取样。 

1.1.2  引物与试剂 

本研究共使用 30 个微卫星DNA标记。其中选用

12 对斑马鱼EST-SSR引物(以HLJZ标识), 其序列信

息见文献[12]。12 对来自磁珠富集法获得的鲤鱼微卫

星序列, (以HLJ标识)其序列信息见文献[12]; 6 对

EST-SSR引自文献[5](以Cca标识)。所有引物均由上

海生工生物工程技术服务有限公司合成, 生化试剂

均购自美国Promega公司, 分子量标准为宝生物工程

(大连)有限公司的DL 2000, 其他试剂为国产分析

纯。 

1.1.3  仪器 

PCR 反应所用 DNA 扩增仪为美国 PE 公司 Gene 
Amp PCR System 9700; 离心机为美国 BECKMAN 
公司的 GS-15R 型超速冷冻离心机; 电泳采用北京六

一仪器厂 DYY-Ⅲ型电泳仪槽, 美国 Bio-Rad 公司

164-5070 电泳仪; 凝胶成像系统为美国 UVP 公司的

GDS 8000 凝胶成像仪。 
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1.2  方法 

1.2.1  基因组 DNA 的提取和纯化 

剪取新鲜的尾鳍条, 酚氯仿法抽提基因组DNA
并纯化, 具体步骤参考文献[13]。 

1.2.2  PCR 反应程序 

PCR扩增反应总体积为 25 μL, 成分参考文献

[13]。PCR反应程序: 预变性 94℃, 3 min; PCR循环

程序为变性 94℃, 30 s; 复性 50℃~56℃, 30 s; 延伸

72℃, 30 s; 总计 40 个循环, 最后 72℃延伸 5 min。 

1.2.3  扩增产物检测 

PCR扩增反应产物采用 2%琼脂糖凝胶电泳检测, 
5 V/cm电泳 2 h左右, Gold View染色, 紫外检测记录

电泳结果, Gel works 软件包(3.0 版本)分析每个扩增

条带的分子量与产物量的差异性。 

1.2.4  数据分析 

微卫星属共显性遗传, 可从琼脂糖电泳图上直

接判断出个体的基因型。使用PopGene(Version 3.2)
软件统计微卫星基因座的等位基因频率(Allele Fre-
quency, P)、等位基因数(Observed number of alleles, 
A)、有效等位基因数(Effective number of alleles, Ae)、
观测杂合度(Observed heterozygosity, Ho)、期望杂合

度 (Expected heterozygosity, He) 、遗传相似系数

(Genetic similarity index, I), 群 体 间 遗 传 距 离

(Genetic Distance, Ds)。多态信息含量(Polymorphism 
Information Content, PIC), 根据Botstein等[14]公式计

算: 式中P
1

2

1 1 1
1 ( ) ( 2 )

n n n

i
i i j i

PIC P P P
−

= = = +
= − −∑ ∑ ∑ 2 2

i j i、Pj分别

为群体中第i和第j个等位基因频率, n为某一基因座

上等位基因数。 
Genepop (Version 3.4) 软件进行基因座间连锁

不平衡分析, χ2检验估计群体Hardy-Weinberg平衡偏

离。群体间近交系数(FST)和基因流(Nm)等遗传分化指

标由PopGene给出。 
用 PHYLIP v3.6 软件包 (Phylogeny Inference 

Package)gendist 程序计算 Nei 氏遗传距离 , 再以

UPGMA(Unweighted Pair Group Method with Arith-
metic means, 类平均法)算法进行聚类分析。利用    
1

 

用基于马尔可夫链模型(Markov chain method)
的 Hardy-Weinberg 检验精确 P 值的无偏估测对各群

体的多基因座检测(multi-locus test)发现, DJ、SJ、DG、

FC和 LZ 5 个镜鲤群体都处于遗传平衡状态; 对各基

因座进行的多群体检测(multi-group test)发现, 镜鲤

种群处于遗传平衡状态的; 但单群体单基因座检测 

 000 次bootstrap抽样检验所得聚类图的可靠性。用

TreeView (Win32)软件读取所生成的系统发生树。 

2  结  果 
2.1  PCR 扩增结果 

30 对微卫星分子标记, 分别能在至少一个群体

扩增出多态性条带。斑马鱼 EST-SSR 基因座

HLJZ09、HLJZ12、HLJZ13 和 HLJZ16, 鲤鱼 EST-SSR
基因座 Cca09、Cca12、Cca13、Cca14、Cca15、Cca16
和 Cca80 在几个群体中均有不同程度的条带缺失(表
1)。这些分子标记在 5 个镜鲤群体中共检测到 7 083
个扩增片段, 长度在 102~446 bp 之间, 每个基因基

因座的等位基因数为 1~16 不等, 平均等位基因 7.94
个。部分琼脂糖凝胶电泳结果见图 1。 

2.2  连锁分析 

30 个基因座在 5 个镜鲤群体中, 检测到的多态

基因座数依次为 28、20、20、29 和 28 个; 计算各个

多态基因座在相应群体中的两两配对的基因型不平

衡 值 (genotypic disequilibrium value), 除 基 因 座

Cca07 与 Cca09, HLJ019、HLJ041 与 Cca16, HLJ129
与 Cca16, HLJZ15 与 Cca15, Cca13 与 Cca80 可能存在

一定程度的连锁(P<0.05), 其余基因座间连锁关系不

显著。所用的斑马鱼微卫星基因座, 在斑马鱼的基因

组中位于不同染色体上, 连锁分析的结果与之相符。 

2.3  群体遗传多样性分析 

在 5 个镜鲤群体中, 利用 30 个微卫星 DNA 标记

检测到有效等位基因数在 1.07~12.30 之间, 各个群

体中平均值依次为 4.75、5.72、4.78、5.33 和 5.62; 无
偏期望杂合度在 0.06~0.92 之间, 平均值为 0.74、
0.78、0.70、0.76 和 0.78; 平均多态信息含量在

0.06~0.92 之间, 平均值为 0.74、0.74、0.69、0.75 和

0.75, 说明这几个群体属于高度多态, 遗传多样性水

平高。部分统计数据见表 1。几种统计参数在 5 个群

体间具有一定的差异, 但方差分析发现并未达到显

著水平(P>0.05, 结果未列出)。 

2.4  群体 Hardy-Weinberg 平衡检验 
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表 1  5 个镜鲤群体在 30 个微卫星基因座的多样性指数 
Table 1  The genetic diversity indices of 30 microsatellite loci for five mirror carp populations 

DG FC LZ DJ SJ 基因座 
Locus Ae Ho He PIC Ae Ho He PIC Ae Ho He PIC Ae Ho He PIC Ae Ho He PIC

HLJ019 8.01 0.72 0.88 0.87 8.93 0.85 0.89 0.89 6.80 0.81 0.85 0.85 6.04 1.00 0.83 0.83 6.36 0.90 0.84 0.84

HLJ030 4.63 0.12 0.78 0.78 6.78 0.41 0.85 0.85 4.03 0.00 0.75 0.75 5.71 0.23 0.83 0.81 3.56 0.23 0.72 0.72

HLJ037 7.62 0.48 0.87 0.87 8.47 0.32 0.88 0.88 4.75 0.03 0.79 0.79 7.32 0.07 0.86 0.86 7.79 0.20 0.87 0.80

HLJ038 9.19 0.24 0.89 0.89 12.3 0.50 0.92 0.92 11.1 0.38 0.91 0.91 11.3 0.33 0.91 0.91 7.73 0.20 0.87 0.84

HLJ041 2.65 0.32 0.62 0.61 4.71 0.32 0.79 0.77 2.63 0.06 0.62 0.57 4.65 0.07 0.79 0.77 6.45 0.30 0.85 0.84

HLJ044 6.54 0.12 0.85 0.84 8.79 0.56 0.89 0.88 8.33 0.66 0.88 0.88 3.36 0.00 0.70 0.66 5.84 0.27 0.83 0.82

HLJ046 3.50 0.44 0.71 0.69 5.72 0.47 0.83 0.81 5.55 0.41 0.82 0.81 2.47 0.37 0.59 0.58 7.17 0.83 0.86 0.85

HLJ058 4.24 0.40 0.76 0.76 5.68 0.68 0.82 0.82 9.44 0.63 0.89 0.89 6.25 0.97 0.84 0.84 6.69 0.97 0.85 0.85

HLJ076 2.20 0.20 0.55 0.48 3.33 0.26 0.70 0.68 5.15 0.34 0.81 0.79 5.77 0.90 0.83 0.82 7.23 0.87 0.86 0.86

HLJ129 7.91 0.32 0.87 0.87 6.07 0.65 0.84 0.83 7.04 0.16 0.86 0.85 6.19 0.57 0.84 0.83 6.90 0.60 0.86 0.85

HLJ133 7.31 0.76 0.86 0.86 5.68 0.53 0.82 0.82 3.26 0.31 0.69 0.68 8.45 0.63 0.88 0.88 7.32 0.80 0.86 0.86

HLJ163 6.31 0.76 0.84 0.83 7.76 0.62 0.87 0.87 4.67 0.13 0.79 0.78 6.32 0.53 0.84 0.83 6.02 0.83 0.83 0.83

HLJ190 4.77 0.32 0.79 0.79 4.39 0.21 0.77 0.75 4.59 0.53 0.78 0.78 6.23 0.47 0.84 0.83 8.04 0.47 0.88 0.87

HLJZ01 2.53 0.00 0.60 0.53 3.42 0.00 0.71 0.67 3.14 0.03 0.68 0.67 3.22 0.03 0.69 0.64 2.60 0.03 0.62 0.54

HLJZ02 2.23 0.12 0.55 0.82 5.85 0.24 0.83 0.23 1.30 0.00 0.23 0.22 6.29 0.20 0.84 0.84 6.47 0.10 0.85 0.44

HLJZ04 2.32 0.00 0.57 0.48 1.87 0.00 0.47 0.43 2.47 0.00 0.60 0.56 2.09 0.00 0.52 0.47 4.13 0.00 0.76 0.73

HLJZ09 2.62 0.16 0.62 0.62 2.08 0.03 0.52 0.52 1.62 0.00 0.38 0.38         

HLJZ12 3.02 0.00 0.67 0.63         1.07 0.00 0.06 0.06     

HLJZ13 ― ― ― ―         4.59 0.00 0.78 0.78 7.09 0.57 0.86 0.85

HLJZ15 2.78 0.00 0.64 0.63 2.27 0.00 0.56 0.56 1.14 0.00 0.12 0.12 3.00 0.00 0.67 0.61 2.65 0.00 0.62 0.59

HLJZ16             2.56 0.20 0.61 0.61 3.36 0.40 0.70 0.69

HLJZ23 6.83 0.04 0.85 0.85 6.51 0.03 0.85 0.84 5.58 0.03 0.82 0.81 7.96 0.27 0.87 0.87 3.57 0.00 0.72 0.72

Cca07 4.39 0.80 0.77 0.77 3.81 0.50 0.74 0.73 2.96 0.38 0.66 0.66 6.00 0.53 0.83 0.83 4.19 0.57 0.76 0.74

Cca09 6.54 0.80 0.85 0.84         6.43 0.87 0.84 0.84 9.23 0.70 0.89 0.89

Cca12 4.94 0.40 0.80 0.79         5.59 0.60 0.82 0.81 5.63 0.60 0.82 0.82

Cca13 2.68 0.20 0.63 0.60         3.05 0.57 0.67 0.67 4.22 0.73 0.76 0.76

Cca14 3.67 0.48 0.73 0.73         4.69 0.53 0.79 0.78 1.07 0.03 0.07 0.06

Cca15 5.36 0.88 0.81 0.81         6.45 0.97 0.85 0.84 5.57 0.93 0.82 0.81

Cca16 2.07 0.12 0.52 0.52         7.53 0.93 0.87 0.86 6.41 0.27 0.84 0.84

Cca80 6.07 0.84 0.84 0.83         4.06 0.93 0.75 0.74 4.20 0.97 0.76 0.74

 
(HW test for each locus in each population)发现, DJ 群
体在 HLJ019 基因座(P=0.004)表现出极显著的不平

衡, 在 HLJ058 基因座(P=0.033)表现出显著的不平衡, 
其余 4 个养殖群体在各个基因座均处于遗传平衡状

态(P>0.05, 表 2)。 

2.5  群体间遗传分化分析结果 

由配子间相关系数或称近交系数(FST)与基因流

(Nm)分析这几个群体间的遗传分化情况, 发现镜鲤

种群除了HLJ019、HLJ038 与HLJ044 等 3 个基因座

近交系数小于 0.05, 其余均大于种群间无遗传分化

的标准(FST = 0~0.05)[15], 各基因座的近交系数的均

值为 0.2024, 基因流的均值为 2.3227, 基因流可能是

群体间遗传分化的主要因素。 

2.6  聚类分析结果 

根据 5个群体在 19个基因座(去除存在条带缺失

的基因座)的等位基因频率, 进行聚类分析表明, FC
与LZ两个群体的遗传相似度最高 , 相似系数为

0.873(遗传距离Ds=0.136); DJ与LZ两个群体的遗传 
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图 1  镜鲤种群在 HLJ046 基因座的遗传差异 

DG: 东岗群体; DJ: 德国镜鲤选育系; FC: 奉城群体; LZ: 辽中群体; SJ: 松浦镜鲤群体; M: 分子量标准DL 2000。 
Fig. 1  The genetic variation of HLJ046 among five mirror carp populations 

DG: Indicates the population sampled from Donggang; DJ: German mirror carp selected line; FC: Fengcheng mirror carp population; 
LZ: Liaozhong mirror carp population; SJ: Songpu mirror carp population; M: Standard base pair ladder, DL 2000. 

 
相似度最低, 相似系数仅为 0.516(Ds=0.661), 几个种

群的平均遗传相似度为 0.632(Ds=0.472)。 
用TreeView转换的UPGMA聚类图显示 (图 2), 

DG、FC与LZ3 个群体聚类在一起, 而DJ与SJ2 个群

体聚类在一起。经 1 000 次bootstrap重抽样检验系统

树的可靠性 , 发现各分支的 bootstrap值在 910~    
1

      

本研究中基因座 HLJZ09、HLJZ12、HLJZ13 等

在不同群体的扩增情况差异较大 , 如 : 基因座

HLJZ09 在 DJ 和 SJ 两个群体中没有扩增产物, 可作

为群体间的特异性标记, 用来与另外 3 个群体相区

分。这些群体特异性基因座, 对于这几个群体的鉴定

及相关研究有重要的应用价值。 

 000 之间, 该系统树可靠性极高。 

3  讨  论 
3.1  微卫星基因座的保守性及特异性分析 

所用微卫星引物曾在黑龙江鲤、散鳞镜鲤、荷

包红鲤抗寒品系和松浦鲤中检测出特异产物, 在镜

鲤种群中大多亦可扩增出特异产物, 说明这些基因

座在鲤鱼种间具有较高的保守性。斑马鱼与鲤鱼同

科, 其 EST-SSR 引物 HLJZ01~HLJZ23 在镜鲤群体中

也能得到相应的产物, 说明微卫星基因座具有一定

的保守性。 

3.2  镜鲤种群的遗传多样性水平分析 

最大限度地维持种内遗传多样性水平, 是持续

利用种质资源的前提和基础。Ne、Ho和He等都是反

映群体遗传多样性的度量, 其数值越大, 说明基因

丰富度越高。从研究结果来看, 镜鲤多样性水平较高, 
He=0.63, A=7.94。Bártfai等[16]报道匈牙利鲤鱼, Attala
群体A=9, H e =0.83; Dinnyes群体A=9.5, H e=0.81, 
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表 2  镜鲤种群遗传平衡分析 
Table 2  Genotypic equilibrium analysis of mirror carp populations 

群体 Group 基因座 
Locus DG FC LZ DJ SJ 

多群体 
Multi-group 

HLJ019 0.960 0.956 0.972 0.004** 0.845 0.991 

HLJ030 1 1 1 1 1 1 

HLJ037 1 1 1 1 1 1 

HLJ038 1 1 1 1 1 1 

HLJ041 0.999 1 1 1 1 1 

HLJ044 1 1 0.999 1 1 1 

HLJ046 0.999 1 1 0.997 0.509 1 

HLJ058 1 0.823 1 0.033* 0.717 1 

HLJ076 0.993 1 1 0.389 0.515 1 

HLJ129 1 0.993 1 0.997 1 1 

HLJ133 0.835 1 1 1 0.960 1 

HLJ163 0.900 1 1 1 0.938 1 

HLJ190 1 1 0.981 1 1 1 

HLJZ01 1 1 1 1 1 1 

HLJZ02 1 1 1 1 1 1 

HLJZ04 1 1 1 1 1 1 

HLJZ09 1 1 1 － － 1 

HLJZ12 1 － － 1 － 1 

HLJZ13 － － － 1 1 1 

HLJZ15 1 1 1 1 1 1 

HLJZ16 － － － 1 1 1 

HLJZ23 1 1 1 1 1 1 

Cca07 0.906 0.917 0.980 0.998 0.996 1 

Cca09 0.923 － － 0.763 0.978 1 

Cca12 0.996 － － 1 0.999 1 

Cca13 1 － － 0.998 0.993 1 

Cca14 0.927 － － 0.999 1 0.999 

Cca15 0.611 － － 0.651 0.778 0.745 

Cca16 1 － － 0.843 1 1 

Cca80 0.802 － － 0.614 0.618 0.770 
多基因座 

Multi-locus 1 1 1 1 1 1 

－: 该基因座等位基因缺失。*: P<0.05; **: P<0.01。 
－: There is null allele at this locus. *: P<0.05; **: P<0.01. 

 

表 3  五个镜鲤群体间 Nei 氏标准遗传距离(左下)与遗传相似系数(右上) 
Table 3  Nei’s standard genetic distance (below the diagonal) and genetic similarity coefficient  

(above the diagonal) among five mirror carp populations 

 DG FC LZ DJ SJ 
DG － 0.715 0.674 0.652 0.599 
FC 0.335 － 0.873 0.563 0.539 
LZ 0.395 0.136 － 0.516 0.524 
DJ 0.427 0.574 0.661 － 0.664 
SJ 0.512 0.618 0.647 0.410 － 
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图 2  5 个鲤鱼群体的 UPGMA 聚类分析 

分支上的数值代表数据经 1 000 次 bootstrap 抽样检验的重复百分比; 
DG 表示东岗群体; DJ 表示德国镜鲤选育系; FC 表示奉城群体; LZ 表

示辽中群体; SJ 表示松浦镜鲤群体。 
Fig. 2  UPGMA cluster analysis of five mirror carp populations 
Numbers on the branches are the percent occurrence in 1 000 boot-
strap replicates using UPGMA method. DG: Donggang mirror carp 
population; DJ: German mirror carp selected line; FC: Fengcheng 

mirror carp population; LZ: Liaozhong mirror carp population; SJ : 
Songpu mirror carp population. 

 
与之相比, 本次实验得出的多态性并不算高。但比

David等[17]应用 47 个SSR标记研究观赏鲤鱼与普通

鲤鱼种间差异时, 报道的Ho=0.442, A=4.02 却要高很

多。与De Woody等[18]统计了 78 个物种的 524 个微

卫星近 40 000个个体数据后, 得出淡水鱼类He=0.46, 
A=7.5 相比, 镜鲤种群的He和A略偏高。由此可知, 镜
鲤种群的遗传多样性处于较高水平。 

为了更好的维持镜鲤群体的遗传多样性水平 , 
我们应该保证天然水域或者养殖池塘的镜鲤种群大

小在最小有效群体数目之上。Taniguchi[19]指出对于

大多数所研究的鱼类来说, Ne=50 是最小的群体大

小。Ne与He或者Ae有关: Ne=(He/(1–He))/4μ[20], 其中

μ 为微卫星的突变率, 在这里取近似地参考值μ=4×

10−4[21]。据此可推算出, 德国镜鲤选育系的Ne=1 985, 
5 个镜鲤群体有效群体大小的均值为 1 917。通常镜

鲤的养殖群体并未达到我们研究得出的有效群体大

小, 小种群极易受遗传漂变而造成基因的丧失和固

定, 今后我们在进行镜鲤种群种质资源保护和遗传

育种研究时, 应该考虑维持其遗传多样性水平所需

的有效群体数目。 

3.3  五个群体的亲缘关系与遗传分化 

5 个镜鲤群体之间遗传相似系数 I=0.516~ 
0.873(遗传距离Ds=0.136~0.661), 低于种内不同群体

间的遗传相似度水平(同种群体间I=0.8~0.97, 遗传

距离Ds=0.03~0.2)[22]。比邹曙明等 [23]报道的德国镜

鲤、荷包红鲤、黑龙江鲤和柏氏鲤的种间水平的遗

传距离(Ds=0.094~0.429)大, 亦比常玉梅等[24]报道的

江西三红与黑龙江鲤的种间水平的遗传距离

(Ds=0.17~0.23)大。同一物种的不同地理或养殖群体

间的遗传相似性应该很高, 但我们研究的 5 个镜鲤

群体间遗传相似性水平却相对过低, 这一方面可能

是由于实验操作与统计方法的差异, 另一方面很可

能是系统选育对遗传特性的影响。 
聚类先后顺序反映了种群间亲缘关系的远近。

FC与LZ两个群体的遗传相似度最高, 亲缘关系最近; 
DJ与LZ两个群体的遗传相似度最低 , 亲缘关系最

远。几个养殖种群聚类为两个可靠性极高的分支 : 
DG、FC与LZ 3 个群体聚为一个分支, DJ与SJ二个群

体聚为一个分支, 这与它们在地理上的分布距离的

远近具有显著的相关性。生境、地理隔离、种群瓶

颈、基因流、选择等因素对种群遗传结构的影响是

很大的, 遗传变异是适应未来的变化环境所必需的, 
对广布种的种群遗传研究常可以发现种群的遗传隔

离和潜在的种的分化。镜鲤群体间遗传分化很大, 各
基因座的近交系数的均值为 0.202, 远大于群体间无

分化的尺度[15]; 群体间基因流的均值为 2.323, 基因

流大于 1 时, 就可以阻止由遗传漂变而引起的种群

间的分化, 基因流是群体间遗传分化的主要因素[25], 
异质环境导致了镜鲤种群遗传结构的改变。但

Ehrlich和Raven[26]认为有些种群虽然有基因流存在

且有明显分化, 但有时基因流可能是种群相对不分

化的重要因素, 在大多数情况下, 选择才是进化中

联结和中断的主要力量。镜鲤经过了多年的人工选

育, 种群间存在的大量基因流可能与维持镜鲤相对

稳定有关, 人工选择是比基因流更大的进化和遗传

变异的驱动力。 

3.4  微卫星遗传标记在鲤科鱼类的遗传与育种研究

中的应用前景 

种群间存在繁殖隔离, 加上生境差异, 且扩散

不易, 则会导致新物种形成。也正是鲤鱼的广泛分布, 
生境差异及人工选择等原因才会使其形成如此众多

的品种(系)与地理种群。鲤科为现生鱼类中最大的科, 
拥有 210 属 2 100 种[27], 除一些疑似种外, 在我国目

前共有 122属 600多种和亚种, 其数量巨大且分布范

围广泛。开发在鲤鱼上有利用价值的遗传标记, 能促

进鲤鱼的分子遗传学研究。 
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