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二倍体和四倍体泥鳅线粒体 ＮＤ５／６基因
多态性的 ＰＣＲＲＦＬＰ分析
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摘要：采用ＰＣＲＲＦＬＰ分析方法，对洞庭湖、武汉两地的二倍体和四倍体泥鳅线粒体ＤＮＡＮＤ５／６基因多态性及４
个群体遗传变异和遗传关系进行了研究。结果表明，１２０尾泥鳅ｍｔＤＮＡＮＤ５／６扩增片段长度均为２．２ｋｂ；从１３
种限制性内切核酸酶中筛选出６种多态性内切酶（ＨａｅⅢ、ＤｒａⅠ、ＲｓａⅠ、ＴａｑⅠ、ＨｉｎｆⅠ、ＭｓｐⅠ），对扩增产物进
行酶切，共检测到６６种单倍型。泥鳅群体内单倍型多样性和核苷酸多样性分别为０．７６７９～０．９３８５和００１０４１～
０．０３２１２；其中，洞庭湖二倍体核苷酸多样性最高（０．０３２１２），武汉二倍体其次（０．０２４５２），二倍体群体内核苷酸多
样性高于四倍体。群体间的核苷酸多样性（π）大小为０．０２５８８～０．０４１４４，平均值为（０．０３１７３７±００００００５）。群
体间的核苷酸歧化距离（δ）大小为０００４６２～０．０１６１７，平均值为（０．０１０６５９±０．０００００３）；其中，武汉二倍体和四
倍体之间的核苷酸歧化距离最大（０．０１６１７），武汉四倍体和洞庭湖二倍体之间的核苷酸歧化距离最小
（０００４６２）。ＭｏｎｔｅＣａｒｌｏ模拟ｘ２检验表明，４个群体间的单倍型频率存在极显著差异（Ｐ＜０．０００１）。ＵＰＧＭＡ聚
类分析表明，武汉四倍体、洞庭湖二倍体和四倍体聚为一支，亲缘关系较近；武汉二倍体为单独一支。
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　　泥鳅（Ｍｉｓｇｕｒｎｕｓａｎｇｕｉｌｌｉｃａｕｄａｔｕｓ）是一种小型淡
水鱼类，广泛分布于中国、日本、朝鲜等东亚地区，具

有较高营养和药用价值，是我国重要的名特优养殖

对象。研究发现，泥鳅在不同分布区存在天然多倍

体现象，日本产的泥鳅主要为天然二倍体及少量三

倍体，没有发现天然四倍体（Ａｒａｉｅｔａｌ，１９９１）。日
本学者在泥鳅的染色体倍性操作（Ａｒａｉｅｔａｌ，１９９３，
１９９９；Ａｒａｉ，２００１；Ｙｏｓｈｉｋａｗａｅｔａｌ，２００８）、三倍体
的发生（Ｚｈａｎｇ＆Ａｒａｉ，１９９９）、群体遗传学（Ｋｈａｎ＆
Ａｒａｉ，２０００；Ａｒａｉ２００３；Ｋｈａｎｅｔａｌ，２００５；Ａｒｉａｓｅｔａｌ，
２００７；Ｍｏｒｉｓｈｉｍａｅｔａｌ，２００８ａ）和遗传作图（Ｍｏｒｉｓｈ
ｉｍａｅｔａｌ，２００８ｂ）等方面做了较深入的研究。我国
的泥鳅主要为天然二倍体和四倍体（李康等，１９８３；
李渝成等，１９８７；印杰等，２００５），最近又在湖北地

区检测到极少量的天然三倍体和六倍体（李雅娟

等，２００９；Ａｂｂａｓｅｔａｌ，２００９）。近年来，国内学者对
泥鳅ｍｔＤＮＡ限制性酶切图谱（李殿香等，１９９９）、染
色体组型（李康等，１９８３；李渝成等，１９８７；印杰
等，２００５；李雅娟等，２００９）、倍性检测方法（高泽霞
等，２００７；周小云等，２００８）、群体遗传变异（常重杰
等，２００１；单磊等，２００９）等作了报道。ｍｔＤＮＡ细
胞色素ｂ序列分析显示，我国中部地区二倍体和四
倍体泥鳅之间存在明显遗传分化（Ｙａｎｇｅｔａｌ，
２００９），但分布区重叠的二倍体和四倍体泥鳅群体
间存在怎样的遗传关系和遗传变异尚不清楚。

线粒体 ＤＮＡ（ｍｔＤＮＡ）具有结构简单、母系遗
传、进化速度快等特点，已成为鱼类群体遗传变异和

系统学等研究的重要标记（肖武汉和张亚平，

２０００）。线粒体 ＮＤ５／６基因是位于细胞色素 ｂ和
ＮＤ４之间的连续区域，广泛应用于鱼类群体和亚种
间的遗传变异研究（张四明等，２００２；周建峰等，
２００３；唐首杰等，２００８；Ｐａｒｋｅｔａｌ，１９９３），但未见
ＮＤ５／６应用于泥鳅及其多倍体群体遗传的报道。
本文旨在通过线粒体 ＮＤ５／６基因的 ＰＣＲＲＦＬＰ分
析，对长江中游水系２个分布区重叠的二倍体和四
倍体泥鳅ｍｔＤＮＡＮＤ５／６基因多态性及群体遗传变



异进行比较，为探讨泥鳅多倍体的形成和系统进化

提供遗传学依据。

１　材料与方法

１．１　样本采集和倍性鉴定
２００７年从湖北省武汉市蔡甸区和湖南省岳阳

市洞庭湖采集野生泥鳅１２０尾，活体带回实验室。
采集泥鳅个体血液样品，预处理后采用流式细胞仪

测定红细胞 ＤＮＡ相对含量以鉴定其倍性。剪取泥
鳅个体的尾部组织，９５％乙醇固定后，－４０℃保存。
泥鳅群体的倍性和样本信息见表１。

表１　泥鳅群体的倍性、样本大小及采集地点
Ｔａｂ．１　Ｐｌｏｉｄｙ，ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅａｎｄｓａｍｐｌｉｎｇ

ｓｉｔｅｏｆｌｏａｃｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
群体及

倍性
代号

样本

数／个
采集地点 地理座标

武汉四倍体 ＷＨＴ ３２ 湖北武汉 ３０°２８′Ｎ，１１４°０６′Ｅ

武汉二倍体 ＷＨＤ ３２ 湖北武汉 ３０°２８′Ｎ，１１４°０６′Ｅ

洞庭湖四倍体 ＤＴＴ ３８ 湖南岳阳 ２９°２０′Ｎ，１１３°０９′Ｅ

洞庭湖二倍体 ＤＴＤ １８ 湖南岳阳 ２９°２０′Ｎ，１１３°０９′Ｅ

１．２　基因组ＤＮＡ提取和ＰＣＲ扩增
采用常规苯酚－氯仿抽提法从泥鳅尾鳍组织中

提取基因组ＤＮＡ（萨姆布鲁克等，１９９２）。线粒体
ＮＤ５／６基因片段采用引物 ＮＤ５Ｇ（５′ＣＡＡＣＧＧＴＧ
ＧＴＴＣＴＴＣＡＡＧＴＣ３′） 和 ＮＤ６Ｌ （５′ＧＧＡＡＣ
ＣＡＡＡＡＡＣＴＣＴＴＧＧＴＧＣＡＡＣＴＣＣ３′）进行 ＰＣＲ扩增
（Ｐａｒｋｅｔａｌ，１９９３）。ＰＣＲ扩增反应体系总体积为
５０μＬ：１０×Ｂｕｆｆｅｒ（Ｆｅｒｍｅｎｔａｓ），２．０ｍｍｏｌ／ＬＭｇ２＋，
０３ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰｓ，２．５ＵＴａｑＤＮＡ聚合酶（Ｆｅｒｍｅｎ
ｔａｓ），引物各０．２μｍｏｌ／Ｌ，１００ｎｇ模板ＤＮＡ。ＰＣＲ循
环参数为 ９４℃预变性５ｍｉｎ，９４℃变性４５ｓ，５４℃退
火４５ｓ，７２℃延伸２ｍｉｎ，共３５个循环；最后７２℃延
伸１０ｍｉｎ。ＰＣＲ产物用１％琼脂糖凝胶电泳检测。
１．３　ＰＣＲ产物的限制性酶切

从１３种限制性内切酶中筛选出 ＨａｅⅢ、Ｄｒａ
Ⅰ、ＲｓａⅠ、ＴａｑⅠ、ＨｉｎｆⅠ、ＭｓｐⅠ（Ｔｏｙｏｂｏ和 Ｆｅｒ
ｍｅｎｔａｓ）６种多态性的内切酶，对ＰＣＲ产物进行单酶
酶切。酶切反应体系为１５μＬ：ＰＣＲ产物５μＬ，内切
酶２Ｕ，酶切缓冲液１．５μＬ，用灭菌双蒸水补足１５
μＬ，按厂家推荐反应温度酶切４～６ｈ。酶切产物经
１．５％琼脂糖凝胶（含 ＥＢ）电泳，凝胶成像。以１００
ｂｐＤＮＡＬａｄｄｅｒ为分子量标准，采用ＱｕａｎｔｉｔｙＯｎｅ软
件（Ｂｉｏ－Ｒａｄ）确定限制性片段大小。依次用 Ａ、Ｂ、
Ｃ等字母来命名每一种酶的限制性酶切图谱类型。

１．４　数据分析
将６种酶对某一个体的限制性酶切图谱类型的

代表字母按次序组合为６个字母的编码，表示这一
个体的单倍型（ｈａｐｌｏｔｙｐｅ）。利用各内切酶的限制性
片段二进制资料建立内切酶文件，利用全部个体

ＲＦＬＰ单倍型编码及对应内切酶资料建立单倍型文
件，应用ＲＥＡＰ软件（ＭｃＥｌｒｏｙｅｔａｌ，１９９１），根据Ｎｅｉ
（１９８７）的方法计算单倍型间的进化距离（ｄｒ）以及
群体内的单倍型多样性（ｈ）和核苷酸多样性（π），
依Ｎｅｉ＆Ｔａｊｉｍａ（１９８１）的方法计算群体间的核苷酸
多样性（π）和核苷酸歧化距离（δ）。应用 ＲＥＡＰ软
件的 ＭＯＮＴＥ程序进行１００００次 ＭｏｎｔｅＣａｒｌｏ模拟
ｘ２检验，以判断群体之间单倍型频率的差异显著
性。根据群体间的核苷酸歧化距离（δ），用 ＭＥＧＡ
４．０软件构建群体的ＵＰＧＭＡ聚类图。

２　结果

２．１　ＲＦＬＰ单倍型多样性
经电泳检测，泥鳅 ｍｔＤＮＡＮＤ５／６扩增片段长

度约２．２ｋｂ，４个群体间无长度异质性。６种内切酶
均有酶切位点，酶切产物呈现较好的多态性（图１）。

Ｍ：ＤＮＡＬａｄｄｅｒ（１５００，１０００，９００，８００，７００，６００，５００，

４００，３００，２００，１００ｂｐ）；１～１６：个体编号

图 １　武汉二倍体泥鳅群体部分个体
ｍｔＤＮＡＮＤ５／６的ＴａｑＩ酶切图谱

　　Ｍ：ＤＮＡＬａｄｄｅｒ（１５００，１０００，９００，８００，７００，６００，５００，４００，

３００，２００，１００ｂｐ）；１～１６：Ｎｏ．ｏｆｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

Ｆｉｇ．１　ＲｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｐａｔｔｅｒｎｓｏｆｍｔＤＮＡＮＤ５／６
ｆｏｒｓｏｍｅｄｉｐｌｏｉｄｌｏａｃｈｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｉｎＷｕｈａｎ

ｏｂｔａｉｎｅｄｂｙＴａｑＩｄｉｇｅｓｔｉｏｎ

６种酶的酶切片段类型数量分别为 １２（Ｈａｅ
Ⅲ）、１１（ＤｒａⅠ）、１２（ＲｓａⅠ）、１６（ＴａｑⅠ）、２５（Ｈｉｎｆ
Ⅰ）和８（ＭｓｐⅠ）。在４个泥鳅群体１２０个个体中，
共检测到６６种单倍型（用１～６６表示），不同单倍
型在各群体中的分布及出现个体数量见图２。从图
２可见，除了武汉四倍体（ＷＨＴ）３个个体与洞庭湖
二倍体（ＤＴＤ）５个个体共享单倍型３（ＡＡＢＡＡＡ，内
切酶顺序依次为ＨａｅⅢ、ＤｒａⅠ、ＲｓａⅠ、ＴａｑⅠ、Ｈｉｎｆ
Ⅰ、ＭｓｐⅠ）以外，其余单倍型分别为各泥鳅群体所
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独有。在所有单倍型中，第２４种单倍型（ＤＥＡＤＫＡ）
出现的样本数最多（１５），占武汉二倍体（ＷＨＤ）总
个体数的４６．８８％；另有５０种单倍型在所有群体中

分别仅出现１次。采用单倍型之间的进化距离（ｄｒ）
对６６种单倍型进行聚类分析，表明单倍型进化关系
与４个泥鳅群体采集地点之间没有相关性。

图２　泥鳅４个群体ｍｔＤＮＡＮＤ５／６单倍型的分布及其样本数量
Ｆｉｇ．２　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｌｏａｃｈｍｔＤＮＡＮＤ５／６ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓａｎｄｔｈｅｉｒｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍｐｌｅｓｉｎｆｏｕｒｌｏａｃｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

２．２　遗传变异及系统发育关系
泥鳅４个群体内的遗传变异参数见表２。群体

内出现的单倍型数量为１１～２１个，单倍型占群体样
本数的比率为０．４３７５～０．６５６３。泥鳅群体内均观
测到不同程度的单倍型多样性（ｈ）和核苷酸多样性
（π），其变化范围分别为 ０．７６７９～０．９３８５和
００１０４１～０．０３２１２，平均值分别为 ０．８７３５和
０．０２１０８。２个四倍体泥鳅群体（ＷＨＴ和 ＤＴＴ）的单
倍型多样性高于２个二倍体群体（ＤＴＤ和 ＷＨＤ），
而二倍体群体（ＤＴＤ和ＷＨＤ）的核苷酸多样性高于
四倍体泥鳅群体（ＷＨＴ和ＤＴＴ）。ＷＨＴ群体的单倍
型比率、单倍型多样性均最高，而 ＷＨＤ群体的单倍
型比率、单倍型多样性和核苷酸多样性均最低。

泥鳅群体之间的核苷酸多样性（π）和核苷酸歧
化距离（δ）见表 ３。π变化范围为 ０．０２５８８～
００４１４４，平均值为（０．０３１７３７±０．０００００５）；δ变化
范围为０．００４６２～０．０１６１７，平均值为（０．０１０６５９±
００００００３），其中，ＷＴＤ和 ＷＨＴ之间的核苷酸歧化
距离最大（０．０１６１７），ＷＨＴ和ＤＴＤ之间的核苷酸歧
化距离最小（０．００４６２）。

基于泥鳅群体间的核苷酸歧化距离（δ）构建
ＵＰＧＭＡ聚类分析如图３所示，各分支上的数值为支
长。武汉四倍体（ＷＨＴ）和洞庭湖二倍体（ＤＴＤ）群
体先聚为一支，再与洞庭湖四倍体（ＤＴＴ）聚在一起，
武汉二倍体（ＷＨＤ）单独成为一支。ＭｏｎｔｅＣａｒｌｏ随

机化ｘ２检验表明，单倍型频率在４个泥鳅群体之间
表现出极显著的异质性（Ｐ＜０．０００１）。
表 ２　泥鳅４个群体内的单倍型数量、单倍型多样性

（ｈ）及核苷酸多样性（π）
Ｔａｂ．２　Ｎｕｍｂｅｒｏｆｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ，ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（ｈ）
ａｎｄｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（π）ｗｉｔｈｉｎｆｏｕｒｌｏａｃｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体
样本

数／个

单倍型

数量１）／个

单倍型

比率２）

单倍型多

样性（ｈ）

核苷酸多

样性（π）
ＷＨＴ ３２ ２１ ０．６５６３ ０．９３８５ ０．０１０４１

ＷＨＤ ３２ １４ ０．４３７５ ０．７６７９ ０．０２４５２

ＤＴＴ ３８ ２１ ０．５５２６ ０．９１７９ ０．０１７２８

ＤＴＤ １８ １１ ０．６１１１ ０．８６９８ ０．０３２１２

均值 ０．５６４４ ０．８７３５ ０．０２１０８

　　注：１）指群体内单倍型出现数量；２）群体内单倍型数量／样本

数。

Ｎｏｔｅｓ：１）Ｉｔｉｎｄｉｃａｔｅｓｎｕｍｂｅｒｏｆｈａｐｌｏｔｙｐｅｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕ

ｌａｔｉｏｎ．２）Ｎｕｍｂｅｒｏｆｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ／ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ．

表３　泥鳅４个群体之间的核苷酸歧化距离（对角线以下）
和核苷酸多样性（对角线以上）

Ｔａｂ．３　Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）

ａｍｏｎｇｆｏｕｒｌｏａｃｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体 ＷＨＴ ＷＨＤ ＤＴＴ ＤＴＤ

ＷＨＴ ０．０３３６３ ０．０２６０４ ０．０２５８８

ＷＨＤ ０．０１６１７ ０．０３２０２ ０．０４１４４

ＤＴＴ ０．０１２２０ ０．０１１１２ ０．０３１４２

ＤＴＤ ０．００４６２ ０．０１３１２ ０．００６７２
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图３　基于核苷酸歧化距离构建的泥鳅４个
群体的ＵＰＧＭＡ聚类分析

Ｆｉｇ．３　ＵＰＧＭＡｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｂａｓｅｄｏｎｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｆｏｒｆｏｕｒｌｏａｃｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

３　讨论

３．１　单倍型数量比较
线粒体ＰＣＲ－ＲＦＬＰ分析是研究群体遗传变异

的一种经济有效的分子标记方法。张四明等

（２００２）对长江中游水系鲢和草鱼４个群体 ｍｔＤＮＡ
ＮＤ５／６进行 ＰＣＲＲＦＬＰ分析，其 ＮＤ５／６片段长度
均为２．５ｋｂ；其中，鲢有１８种单倍型，而草鱼只有１
种单倍型。本实验对洞庭湖、武汉二倍体和四倍体

泥鳅４个群体的 ＰＣＲＲＦＬＰ分析结果表明，在相同
引物条件下，２种倍性泥鳅 ｍｔＤＮＡＮＤ５／６片段长
度（２．２ｋｂ）小于鲢和草鱼（２．５ｋｂ），但泥鳅、鲢、草
鱼ＮＤ５／６扩增片段长度均具有各自的种内同质
性；在泥鳅群体中共检测到６６种单倍型，与鲢、草鱼
相比，泥鳅的单倍型比较丰富。

３．２　遗传多样性比较
据报道，２１种无脊椎动物、鱼类、两栖类、爬行

类、鸟类和哺乳类动物种内的群体间ｍｔＤＮＡ遗传变
异在０．００１～０．０８７，平均遗传变异为０．０２８（Ａｖｉｓｅ
ｅｔａｌ，１９８７；Ａｖｉｓｅ，１９９４）。本实验中，４个泥鳅群
体ｍｔＤＮＡＮＤ５／６基因呈现不同程度的变异，各群
体的核苷酸多样性处于上述２１种动物ｍｔＤＮＡ遗传
变异范围内，其中洞庭湖二倍体泥鳅核苷酸多样性

最大（０．０３２１２），其次为武汉二倍体（０．０２４５２），武
汉四倍体核苷酸多样性最小（０．０１０４１）。Ｋｈａｎ等
（２００５）对日本１１个泥鳅群体ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区进行
了ＲＦＬＰ分析，其中 ２个群体的核苷酸多样性为
００２４７６～０．０２６３３，其余群体为０，其平均遗传变异
小于本实验结果。洞庭湖二倍体泥鳅遗传多样性大

于武汉二倍体，这与微卫星 ＤＮＡ分析结果相一致
（单磊等，２００９）。２个二倍体泥鳅群体遗传多样性
高于２个四倍体泥鳅群体，这可能与分布区重叠的
二倍体和四倍体之间存在生殖隔离有关，四倍体可

能因瓶颈效应而具有较低的遗传变异。此外，与长

江水系鲢和草鱼不同群体ｍｔＤＮＡＲＦＬＰ分析结果相

比较，４个泥鳅群体核苷酸多样性平均值（０．０２１０８）
大于鲢（０．０１８）和草鱼（０．００２）（Ｌｕ＆Ｂｅｒｎａｔｃｈｅｚ，
１９９７），同一水系的泥鳅群体比鲢和草鱼群体具有
较高的遗传多样性，这与泥鳅人工养殖历史较短，其

野生资源受人工繁育等活动的影响相对较小有关。

３．３　核苷酸歧化距离比较
本实验中，泥鳅群体间的核苷酸歧化距离

（０．００４６２～０．０１６１７）与真鲷属（Ｐａｇｒｕｓ）２种鱼类的
核苷酸歧化距离（０．００４０２～０．０１６２５）接近（Ｔａｂａｔａ
＆Ｔａｎｉｇｕｃｈｉ，２０００），但其平均核苷酸歧化距离
（０．０１０６５９）明 显 小 于 日 本 １１个 泥 鳅 群 体
（００５３１２）（Ｋｈａｎｅｔａｌ，２００５）。ＭｏｎｔｅＣａｒｌｏ随机化
ｘ２检验表明，单倍型频率在４个泥鳅群体之间表现
出极显著的差异（Ｐ＜０．０００１）。因此，长江中游水
系不同倍性４个泥鳅群体间存在较大的遗传分化，
但遗传分化程度小于日本产的泥鳅，这可能与日本

泥鳅分析群体数量较多、采样范围广有关。

在４个泥鳅群体中，武汉二倍体和四倍体之间
的核苷酸歧化距离最大（０．０１６１７），武汉四倍体和
洞庭湖二倍体之间的核苷酸歧化距离最小

（０．００４６２）。聚类分析表明，４个泥鳅群体聚为 ２
支，武汉四倍体和洞庭湖二倍体亲缘关系最近先聚

在一起，再与洞庭湖四倍体聚为一支，而武汉二倍体

单独成为一支。武汉和洞庭湖两个采集地的泥鳅并

没有按照倍性聚为二倍体和四倍体２个亚群。ｍｔＤ
ＮＡＣｙｔｂ序列分析表明，武汉二倍体泥鳅群体和四
倍体泥鳅群体之间存在显著遗传分化并按倍性聚为

２个亚群，而相同倍性泥鳅群体间没有显著遗传变
异（Ｙａｎｇｅｔａｌ，２００９），这反映出不同分布区的泥鳅
存在不同的遗传变异。４个泥鳅群体的聚类关系暗
示着武汉二倍体泥鳅是一个与其余３个群体遗传分
化较大的独特群体，而武汉和洞庭湖的四倍体泥鳅

都与洞庭湖二倍体泥鳅存在较近的亲缘关系，这是

否意味着２个四倍体群体源于洞庭湖二倍体尚有待
进一步研究。武汉、洞庭湖都位于长江中游的泛滥

平原，武汉四倍体和洞庭湖二倍体泥鳅各有一些个

体共享第３种单倍型，说明它们经由长江发生过基
因交流。因此，要阐明我国不同倍性泥鳅之间的遗

传分化、系统发育关系和多倍体形成机制，必须采用

多种遗传标记对更大范围的群体作进一步的研究。
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