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摘要: 怒江水电开发将对 鮡扎那纹胸 产生不利的影响。为了解 鮡扎那纹胸 遗传多样性和遗传分化情况, 文章测

定了采自怒江中下游怒江州地区的贡山、古登和泸水及保山市地区的道街、勐糯和木城 6 鮡个扎那纹胸 群体共

102 个个体的线粒体Cyt b基因序列。结果显示, 在 1 137 bp序列中共检测到 87 个变异位点, 定义了 36 个单元

型。总样品的单元型多样性(h)和核苷酸多样性(π)分别为 0.851±0.028 和 0.01356±0.0008。 鮡扎那纹胸 的遗传多

样性相对较低, 但怒江州种群遗传多样性显著高于保山市种群。群体间分化指数(FST)(0.475~0.846)明显高于群

体内分化指数(0.002~0.108), 且各群体间分化指数和地理距离呈线性正相关。利用AMOVA(Analysis of mo-
lecular variance )对遗传分化进行分割, 群体间和群体内分别占 53.65%和 46.35%, 群体间遗传分化指数(FST)为
0.5365 (P<0.01), 鮡扎那纹胸 在怒江州和保山种群分化显著。单元型分子系统树和简约网络图显示, 鮡扎那纹胸

单元型聚为两个独立的支系: 怒江州支系和保山市支系。这些鱼类至少代表一个管理单位, 但也可能是一个进

化显著单位。因此, 建议保护扎 鮡那纹胸 种群, 在水电工程建设时应充分考虑 鮡扎那纹胸 种群结构现状, 避免

不同区域的种群之间发生基因交流。 

关键词: 鮡扎那纹胸 ; Cyt b; 遗传多样性; 遗传分化 
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Abstract: The development of hydroelectricity in the Nujiang River would have adverse impacts on the populations of 
Glyptothorax zanaensis. In order to assess the genetic diversity and differentiation of this species, we sequenced the cyto-
chrome b gene of the mitochondria in 102 individuals of the fish collected from 6 sampling sites (Gongshan, Gudeng and 
Lushui in the Nujiang Prefectural District and Daojie, Mengnuo and Mucheng in the Baoshan Municipal District). A total of 
87 variation sites were detected in the fragment of 1 137 bp in length, with which the 102 samples were defined as 36 hap-
lotypes. The haplotype diversity (h) and the nucleotide diversity (π) of total samples were 0.851±0.028 and 0.01356±0.0008, 
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respectively. Therefore, the genetic diversity of G. zanaensis was relatively low. However, the genetic diversity of the Nuji-
ang population was significantly higher than that of the Baoshan population. The pairwise Fst value between the popula-
tions (0.475–0.846) was higher than that within the population (0.002–0.108), which implied that the Fst value was posi-
tively related to geographic distance. Analysis of molecular variance (AMOVA) showed that the genetic differentiation be-
tween the populations and within the populations were 53.65% and 46.35%, respectively. The fixation index (Fst value) was 
0.5365, indicating that there existed significant differentiation between the Nujiang population and the Baoshan population. 
The phylogentic tree and networks of the haplotypes of G. zanaensis showed that there were two separate lineages: the Nu-
jiang lineage and the Baoshan lineage. Each lineage represents at least one separated management unit, or belongs to an 
evolutionary significant unit. It was suggested that in the construction of hydroelectric projects the measures for protecting 
G. zanaensis should be adopted in fully considering the populations of G. zanaensis and the status quo of their population 
structure to avoid the occurrence of gene exchange among populations. 

Keywords: Glyptothorax zanaensis; cytochrome b; genetic diversity; genetic differentiation 

怒江发源于青藏高原唐古拉山南麓, 流经我国
西藏、云南, 进入缅甸、泰国后称为萨尔温江, 最后
注入印度洋, 是一条国际性河流。怒江分布的鱼类
种类不多, 约为 70种, 但特有种 41种, 所占比例很
高, 且许多种为典型的青藏高原鱼类, 如裂腹鱼、高

鰋鮡原鳅、 类。怒江的生态环境比较脆弱, 任何生
态环境的变化都可能会对当地鱼类造成重大的影

响。当前由于我国对能源的需求不断加大, 怒江丰
富的水电资源已引起人们的注意, 有关部门已经规
划在怒江建设梯级水电工程。但是, 水电的开发必
然会对当地生态环境及生物造成重大影响, 特别是
对鱼类的影响。因此, 怒江水电开发引起国内外广
泛争议。目前, 对怒江鱼类的研究报道主要集中在
资源调查等方面, 对它们遗传学的研究还未见报道, 
但这些种群遗传学数据可为我们评估怒江鱼类遗传

多样性现状、水电开发对鱼类的影响, 以及采取的
保护措施提供科学依据。 

鮡扎那纹胸 (Glyptothorax zainaensis)隶属鲇形
目 (Siluriformes) 鮡、 科 (Sisoridae) 鮡、 纹 胸 属

(Glyptothorax), 分布于怒江、澜沧江流域, 为产地主
要经济鱼类[1]。 鮡扎那纹胸 在形态特征上演化出一

系列适应性变化, 如口吸着器与偶鳍配合, 便于牢
固地吸附在水底岩石表面, 以适应急流环境。扎那

鮡纹胸 由于游泳能力弱, 与河流水环境的关系更为
紧密, 对水文特征和水质变化极为敏感, 是一种水
环境质量监测的极好指示生物[2]。其生存压力主要

来自植被破坏、水电站建设和水质污染等造成的栖

息地退化, 也与过度捕捞有关。随着怒江水电梯级

电站的开发, 怒江将由流动的河流变成了一个一个
相对静止的水库, 鮡扎那纹胸 赖以生存的栖息地将

发生显著的变化, 其命运令人堪忧。迄今对扎那纹
鮡胸 的研究十分贫乏。 
线粒体DNA(mtDNA)作为群体遗传分析的工具

具有广泛的优点[3, 4], 因其具有较高的突变率, 突变
固定后形成的多态性位点可反映出群体的遗传特

征、种群分化和种属关系[5], 已成为研究动物起源进
化、群体遗传多样性、系统发育的重要标记。Cyt b
基因为线粒体DNA上的蛋白质编码基因, 其进化速
度较快, 适合种群水平差异的检测, 在鱼类群体与
进化遗传学中有着广泛的应用[6~8]。本文基于线粒体

Cyt b序列探讨怒江扎 鮡那纹胸 的遗传多样性和遗传

分化, 以期为资源保护和合理利用提供科学依据。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

鮡扎那纹胸 样本于 2007年 4月至 2008年 8月采
自怒江中下游干流 6个采样点, 共计 102尾, 其中贡山
(GS)=12、古登(GD)=22、泸水(LS)=24、道街(DJ)=9、
勐糯(MN)=13和木城(MC)=22(图 1)。由于中下游生境
的差异, 将采样点分为两个组: 怒江州(贡山、古登和
泸水)和保山(道街、勐糯和木城)。所有样本经鉴定后
剪取鳍条, 均保存于 100%无水乙醇备用。 

1.2  方法 

1.2.1  基因组 DNA 提取 

用双蒸水浸泡样本 4 h以上, 除去乙醇。剪碎鳍 
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图 1  扎那纹胸鮡采样点分布图 
 
条后放入 1.5 mL的离心管中, 依据文献[9]略做修改, 
高盐法提取 DNA, 自然干燥后加入灭菌去离子水溶
解, 于−20℃保存备用。 

1.2.2  PCR 扩增及测序 

Cyt b基因的扩增和测序所用引物为: L14322:  
5′-GACTTGAAGAACCACCGTTGTTATTCAAC-3′和
H15576[10]: 5′-GCGCTAGGGAGGAATTTAACCTC 
C-3′。 PCR扩增体系为 50 μL, 包括: 10×PCR Buffer 
5 μL, 10 mmol/L dNTPs 0.4 μL, Taq DNA聚合酶
1.5 U, 10 μmol/L引物各 2 μL, DNA模板 1 μL, 灭菌
去离子水补至 50 μL。反应程序: 94℃预变性 5 min; 
94℃变性 30 s, 54℃复性 30 s, 72℃延伸 30 s, 共 35
个循环; 72℃再延伸 8 min。PCR产物用 1.5%的琼脂
糖凝胶回收后, 由北京利嘉泰成科技有限公司进行
双向测序。 

1.2.3  数据处理和分析 

使用Lasergene v7.0 软件包对每一个样品的双

向测序结果进行拼接, 结合人工校对序列。序列的
对位排列用Clustal X[11]完成。应用DnaSP 4.50.3软件
[12]统计变异位点、简约信息位点、单元型数目、单元

型多样性(h)、核苷酸多样性(π)及其标准差, 进行序
列的中性检测(Tajima检验和Fu & Li检验 )。应用
Arlequin v3.01 软件[13], 根据pairwise difference模型, 
计算群体间的分化指数 (FST)和进行分子方差分析
(AMOVA)。FST与地理距离关系可表示为 : In[FST/ 
(1−FST)]=2.7653InD–15.567, 其中D为地理距离。 

使用MEGA 4.0 软件[14]中, 根据 Kimura2- pa-
pamter模型[15]计算 6 个群体间的遗传距离并构建单
元型的邻接(Neighbor-joining)分子系统树。系统树中
节点的自举置信水平应用自引导 (Bootstrap)估计 , 
循环验证次数为 1 000。使用Network4.0程序[16]构建

简约网络图 (Median-joining network), 调查单元型
间的进化关系。采用软件SPSS13.0计算地理距离和
遗传距离的相关系数。 

2  结果与分析 

2.1  遗传多样性 

对序列进行拼接和校对后, 获得Cyt b基因全长
为 1 137 bp。102 尾样本中共检测到 36 种单元型,  
87 个变异位点。变异位点数约占分析位点总数的
7.64%, 其中单一多态位点 21 个, 简约信息位点 66
个; 转换与颠换的比例为 5.813。单元型变异位点及
其在 6 个种群中的分布见图 2 和表 1。单元型 H15
的频率最大, 有 33 个个体(33/102), 分布在除贡山
外的所有群体中; 其次是单元型 H2, 有 22 个个体
(22/102), 分布在怒江州 3个群体。26个单元型仅出
现在一个群体中, 其中除了单元型 H24 有 3 个个体
和单元型 H35 有 3 个个体外, 均为 1 个个体, 它们
在各群体的分布为贡山 6 个, 古登 8 个, 泸水 4 个, 
道街 1个, 勐糯 1个和木城 6个。其他 8单元型有 2
或 3个个体分布在 2或 3个群体中。 

6个群体的遗传多样性参数见表 2。由表 2可知, 
鮡扎那纹胸 各群体单元型数和多态位点数差异很

大。各群体单元型数在 5到 13之间; 怒江州 3个群
体的多态位点数在 28 到 61 之间, 而保山 3 个群体
在 12 到 16 之间。从单元型多样性指数来看, 勐糯
群体遗传多样性最低(Hd±SD:0.641±0.151); 从核苷 
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图 2  扎那纹胸鮡 36 种单元型变异位点分布 
图上方数字表示相应碱基的位置; 圆点表示与第一种单元型有相同的碱基组成。 
 

酸多样性来指数看, 木城群体遗传多样性最低。单元
型多样性和核苷酸多样性最高值均出现在怒江州的泸

水群体(h±SD:0.855±0.048; π±SD: 0.01251±0.0021)。怒
江州 3 个群体各遗传多样性参数均高于保山 3 个群
体(木城单元型数除外)。 

2.2  遗传分化 

鮡扎那纹胸 群体间的分化指数(FST)分析表明, 

地区间FST值 (0.475~0.846)明显高于地区内群体的
(0.002~0.108)(表 3)。群体间FST值最小的是保山道街

和木城两个群体, 最大的是贡山和木城群体。群体
间FST值明显高于群体内, 说明群体间的种群分化高
于群体内。 

用AMOVA对FST值进行总变异群体内和群体间

的分割(表 4), 群体间遗传分化指数FST=0.5365＞0.25
研究结果将所有群体划分为怒江州和保山 2 个组。 



 
258 HEREDITAS (Beijing)  2010 第 32卷 

  

 

表 1  扎那纹胸鮡单元型地理分布 
单元型 贡山 古登 泸水 道街 勐糯 木城 总计 

H_1 1      1 
H_2 5 10 7    22 
H_3 1      1 
H_4 1      1 
H_5 1  2    3 
H_6 1      1 
H_7 1      1 
H_8 1      1 
H_9  1     1 

H_10  1 1    2 
H_11  1     1 
H_12  1     1 
H_13  1     1 
H_14  1     1 
H_15  1 6 5 8 13 33 
H_16  1 1    2 
H_17  1 1    2 
H_18  1     1 
H_19  1     1 
H_20  1     1 
H_21   1    1 
H_22   1    1 
H_23   1    1 
H_24   3    3 
H_25    1 1 1 3 
H_26    1 1  2 
H_27    1   1 
H_28    1 1  2 
H_29     1 1 2 
H_30     1  1 
H_31      1 1 
H_32      1 1 
H_33      1 1 
H_34      1 1 
H_35      2 2 
H_36      1  
总计 12 22 24 9 13 22 102 

 
表 2  基于线粒体 Cyt b 基因序列的扎那纹胸鮡样本数、多态位点数、单元型数、单元型多样性指数和核苷酸多样性 

组别 群体 样本量 多态位点数 单元型数 单元型多样性 核苷酸多样性 

怒江州 GS 12 28 8 0.848±0.104 0.00707±0.0026 

 GD 22 56 13 0.805±0.089 0.01099±0.0031 

 LS 24 61 10 0.855±0.048 0.01251±0.0021 
保山 DJ 9 15 5 0.722±0.159 0.00291±0.0011 

 MN 13 12 6 0.641±0.151 0.00161±0.0007 

 MC 22 16 9 0.658±0.114 0.00134±0.0005 

 总计 102 87 36 0.851±0.028 0.01356±0.0008 

注: GS代表贡山群体; GD代表古登群体; LS代表泸水群体; DJ代表道街群体; MN代表勐糯群体; MC代表木城群体。 
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表 3  扎那纹胸鮡 6 个群体间的种群分化指数(对角线下方)与种地理距离 (对角线上方, 单位: km) 

群体 贡山 古登 泸水 道街 勐糯 木城 

GS  171 242 362 437 422 
GD 0.033  71 191 266 351 
LS 0.108 0.035  120 195 280 
DJ 0.769 0.614 0.475  75 160 
MN 0.810 0.653 0.519 0.063  85 
MC 0.846 0.701 0.575 0.002 0.025  

注: GS代表贡山群体; GD代表古登群体; LS代表泸水群体; DJ代表道街群体; MN代表勐糯群体; MC代表木城群体。 

 

AMOVA对FST值进行组内和组间的分割(表 4), 组间
所占总变异的比例 0.1959 大于 0.15, 说明组间群体
分化显著。对FST值在组和群体水平变异分割, 组间、
组内群体间和组内群体内的变异分别占总变异的

19.59%、0.56%和 79.85%(P<0.01), 包含在组间的变
异FST=0.1959＞0.15(P<0.01), 表明 鮡扎那纹胸 在怒

江州和保山 2 个组间的种群分化显著。因此, 扎那
鮡纹胸 地理群体间无论用哪种等级方式进行变异分

析, 群体间的变异均大于 0.15, 表明扎那 鮡纹胸 种

群分化显著。 
用群体间FST值与地理距离(表 3)进行Mantel测

验(图 3), 鮡结果表明扎那纹胸 群体间的FST值随地

理距离的增加而有增大的趋势, 两对矩阵存在极显

著的正相关性(R
 
= 0.712, P= 0.003)。FST值和地理距

离呈线性正相关, 地理距离越大FST值越大, 群体间
分化程度越高 ,表明 鮡扎那纹胸 群体的分化符合距

离隔离模型。 

2.3  分子系统树 

构建的 NJ树(图 4)和简约网络图(图 5)均表明, 6
个 鮡扎那纹胸 种群形成两个独立的支系, 一支为怒
江州 3 个种群的单元型, 另一支为保山 3 个种群的
单元型(单元型 H15 共享); 鮡扎那纹胸 单元型的聚

类与地理分群具有显著的相关性, 具有地理种群差
异。最小进化网络图能够更清晰分析单元型的演化

关系。单元型 H2位于怒江州分支网络图的扩展中心 
 
表 4  扎那纹胸鮡地理种群 AMOVA 分析 

组及群体 自由度 方差 变异组成 变异所占比例(%) 

所有种群: 群体间 5 403.1   4.61637 53.65 
          群体内 96 382.88  3.98833 46.35 
所有组: 组间 1 4.947 0.09129 19.39 
        组内 101 37.955 0.37955 80.61 
所有组及群体: 组间 1 4.947 0.09222 19.59 
        组内群体间  4 1.356 0.00262 0.56 
        组内群体内 96 36.599 0.38124 79.85 

 

 
 

图 3  扎那纹胸鮡 6 个群体间遗传距离和地理距离的相 
关性 

(面积大小代表单元型频率的大小), 或许代表了祖
先单元型; 单元型 H15 位于保山分支网络图的扩展
中心。两个支系通过 20个突变相连。 

3  讨 论 

3.1  鮡扎那纹胸 的遗传多样性 

遗传多样性是指生物种内和种间的遗传变异度, 
是生物适应环境与进化的基础。遗传多样性的降低

或丧失, 对于生活在多变环境中的野生群体是极大
威胁[17]。单元型多样性数和核苷酸多样性是衡量遗 
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图 4  扎那纹胸鮡 6 个群体 21 种单元型的 NJ 树 

 
传多样性的两个重要参数。研究 102 尾野生扎那纹

鮡胸 Cyt b 基因序列, 共检测出 87 个变异位点, 36
种单元型, 计算出单元型多样性(h)和核苷酸多样性
(π)分别为 0.851±0.028和 0.01356±0.0008。与黑斑原 
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图 5  怒江扎那纹胸鮡 6 个群体单元型网络图 
圆圈的面积表示单元型分布的频率。 

 

鮡(Gyrlotsetnronmoucalotn)[18]、青海湖裸鲤(Gymnocypris 

przewalskii)[19]比较, 鮡扎那纹胸 的遗传多样性水平

鮡是比较低。扎那纹胸 各群体单元型数和多态位点

数差异很大。各群体单元型数在 5到 13之间; 怒江

州 3个群体的多态位点数在 28到 61之间, 而保山 3

个群体在 12 到 16 之间。怒江州 3 个群体各遗传多

样性参数均显著高于保山 3个群体(木城单元型数除

外)。结果表明, 怒江州种群遗传多样性显著高于保

山种群。 

种群的mtDNA多态性相对贫乏, 通常的解释为

种群曾经历过“瓶颈效应” [20]的打击后又受“建立者

效应 ”作用的结果。怒江州种群的 T a j i m a ’ s 

D(−0.73501, P<0.05)和Fu’s Fs(−0.26823, P<0.05); 

保山种群的Tajima’s D(−2.25581, P<0.01)和Fu’s 

Fs(−2.68774, P<0.05), 这两个种群Tajima’s D和Fu’s 

Fs值均为负值且差异显著, 说明可能曾经历过近期

群体扩张或“遗传瓶颈”, 分别由一个较小的有效种

群适应怒江不同生态环境逐渐发展形成现在的种群, 

鮡也可能是扎那纹胸 遗传多样性总体较为贫乏的原 

因之一。根据已校正的鲤科鱼类中Cyt b通常采用的
0.76%/Ma(百万年)的进化速率 [21], 将怒江州和保山
组间净遗传距离(Da=0.020, P<0.05)转化为核苷酸替
代的平均水平来计算群体的分歧时间, 推测怒江州
和保山种群的分歧时间大约为距今 1.32 Ma。3.6~ 
1.7 Ma BP(百万年  公元前)青藏高原经“青藏运动”
开始进入了一个快速的隆起阶段[22]。高原气候和自

然环境发生了巨大改变, 必然对高原生物区系产生
重大影响, 特别是更新世晚期全球气候的急剧恶化, 
甚至导致了一些高原生物的灭绝[23], 而生活在高原
水域中的鱼类也必然经历过对特殊环境适应性进化

鮡的选择。扎那纹胸 怒江州和保山种群扩张时间略

低于“青藏运动”地质时间, 这支持 鮡扎那纹胸 遗传

多样性较低由“瓶颈效应”引起。 

3.2  鮡扎那纹胸 种群的遗传分化 

由于生态地理环境、生活习性的差别, 几乎所
有生物的种群都会发生分化, 由种群分化导致的种
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群间等位基因频率的差别称为种群的遗传分化。群

体间的分化指数是衡量遗传分化的程度的一个重要

参数。Weight[24]指出分化指数FST=0~0.05 说明群体
间的遗传分化很小; FST=0.05~0.15 说明群体间存在
中等程度的遗传分化; FST=0.15~0.25 说明群体间的
遗传分化比较大; FST>0.25 说明群体间的遗传分化
很大。从群体间分化指数来看, 群体间(0.475~0.846)
明显高于群体内(0.002~0.108)。AMOVA对遗传分化
在群体和组(怒江州和保山)水平进行分割, 分化指
数均大于 0.15(P<0.1), 鮡扎那纹胸 群体遗传分化比

较大。使用MEGA 4.0和Network4. 0两种软件对单
元型构建的分子系统树均显示单元型形成两个独立

的支系, 一支为怒江州 3 个群体的单元型, 另一支
为保山 3个群体的单元型(单元型H15共享); 扎那纹

鮡胸 单元型的聚类与地理分群具有显著的相关性 , 
具有地理种群差异。以上结果均表明分布在怒江的

鮡扎那纹胸 群提遗传分化显著, 可划分为怒江州和
保山种群。 

Wright (1943 )的距离隔离(Isolation by distance)
理论 [25]认为, 自然界存在着距离隔离现象, 即物种
遗传分化的程度会随着地理距离的增加而增加。有

许多研究证实了这一理论; 但也有研究者认为, 距
离隔离对种群遗传分化的效应还要根据物种生物学

特性(例如有限的散布能力)密切相关[26]。Weiss 等[27]

和Gum等 [28]通过对欧洲茴鱼 (Thymallus thymallus) 
的生物地理学研究, 推断流域间和流域内种群碎片
化的原因可能是其具有强烈的返家本能以及散布能

力较差造成的经过Mantel检验, 鮡扎那纹胸 各群体

欧氏遗传距离和地理距离呈线性正相关, 群体的分
化符合距离隔离模型。得出这一结果可能与如下两

个原因有关: 第一, 鮡扎那纹胸 进化的总趋势是向

着急流中底栖的方向发展, 其形态特征和生态习性
发生了一系列适应性变化, 游泳能力弱, 与河流水
环境的关系更为紧密, 这些生物学特征会限制种群
当前的基因流水平, 而种群之间保持较低的基因流
水平(即使种群间不存在自然地理障碍, 或地理障碍
可以穿越)是保持种群历史地理格局的先决条件[26]; 
第二, 怒江以泸水为界分成南北两个世界级的动物
地理区-青藏高原区和东洋区, 这条分界线是怒江上
下游水文情势形成的生态隔离带, 这可能是扎那纹

鮡胸 种群分化的一个重要原因。 

3.3  资源保护 

mtDNA Cyt b的结果显示, 怒江 鮡扎那纹胸 存

在明显的遗传结构 , 可分为两个分化的遗传种群 , 
即以泸水－道街为界, 泸水及以上地区为一个遗传
种群, 称为怒江州种群; 道街及以上地区为保山市
种群。这一结果 鮡对于扎那纹胸 自然种群的保护以

及人类经济活动有重要的指导意义, 也为怒江梯级
电站开发大坝建成后提供基础的遗传背景资料。怒

江 鮡扎那纹胸 在怒江州和保山的种群分化至少代表

一个管理单位, 但也可能是一个进化显著单位[29, 30]。

因此在制定保护措施时, 应该充分考虑到怒江扎那
鮡纹胸 是 2 个分化种群, 对这 2 个种群均应该加以

保护, 忽略这 2 个遗传分化显著的地理区域中的任
何一个种群都将造成遗传资源的丧失。在以提高种

群数量为目的的人工繁殖过程时, 也需注意到怒江
鮡扎那纹胸 在怒江州和保山的遗传分化。 
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