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摘要: 老挝纹胸鮡是分布于澜沧江流域的一种特有鱼类, 喜激流底栖生活。为了解其各地理种群间的遗传结构

与遗传变异, 文章分析了 129 尾采自澜沧江 8 条支流水系的老挝纹胸鮡 mtDNA 细胞色素 b 基因 1 138 bp 的序

列变异, 共发现 16 个多态性位点, 定义了 15 个单倍型。澜沧江老挝纹胸鮡遗传变异较低, 平均单倍型多样性

指数和核苷酸多样性指数分别是 h=0.299, π=0.299, 有 3 个种群甚至没有变异, 分子变异方差分析结果表明各

种群内变异大于各种群间变异, 种群间没有差异。对老挝纹胸鮡所有种群进行的单倍型错配分布呈现单峰型, 

中性检验结果均为负值(Tajima's D=2.36965, P<0.02; Fu's Fs=20.975, P<0.05)表明, 澜沧江老挝纹胸鮡自然种

群可能经历过近期的种群扩张事件。 
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Abstract: The hillstream catfish, Glyptothorax laosensis, is endemic to basin of Lancang River (also known as Mekong 

River). Genetic variation was detected within and among 8 populations of G. laosensis in Lancang River based on mito-

chondrial cytochrome b sequences. A total 16 nucleotides sites were detected in 1 138 bp fragment, which defined 15 hap-

lotypes from 129 sequences. The variation level was very low, with mean h=0.299 and π=0.00032, respectively, and no 

variation was detected in some populations. Hierarchical analysis of molecular variance (AMOVA) showed no significant 
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genetic structuring among populations. The unimodel mismatch distribution of pairwise haplotype difference and the nega-

tively selective neutrality test (Tajima's D=2.3696, P<0.02; Fu's Fs=20.975, P<0.05) suggested that a recent population 

expansion had occurred. 

Keywords: Glyptothorax laosensis; mtDNA Cyt b; genetic diversity; population expansion 

澜沧江是一条流经 6 国的国际性河流, 发源于

唐古拉山, 在云南的西双版纳勐腊入老挝后称湄公

河[1], 全长约 4 880 km, 总落差约 5 100 km。从源头

至河口, 澜沧江地形、水环境及气候类型多种多样, 

孕育了极为丰富的鱼类资源 , 全流域特有鱼类达

224种[2]。作为一条重要的国际性河流和具备特殊的

生态环境, 澜沧江的开发极为引人关注。自 1986年

第一个水电站—— 漫湾水电站建设后, 已经建立的

和规划的电站密布澜沧江干流和支流。水电工程的

建设不仅阻碍鱼类的迁徙交流, 也破坏了鱼类生境, 

影响着该流域鱼类生存[3], 尤其是喜流水性鱼类。因

此, 在开发澜沧江的同时应加强对该流域鱼类资源, 

包括遗传资源的研究和保护。截至目前, 关于澜沧

江鱼类的记录均集中在分类、生物学、鱼类区系资

源等方面 [4~6], 而应用分子生物学调查鱼类遗传结

构尚未有文献记录。  

老挝纹胸鮡(Glyptothorax laosensis), 隶属鲇形

目 (Siluriformes) 、 鮡 科 (Sisoridae) 、 纹 胸 鮡 属

(Glyptothorax), 分布于我国云南澜沧江流域以及泰

国、老挝、缅甸、柬埔寨、越南。生活在江河或山

涧多砾石的急流河滩处, 形态和生态上均形成一系

列特殊的适应性变化, 对水文特征和水质变化极为

敏感, 其生存现状和数量等资料直接反映水域环境的

状况, 也间接反映其生活地水生生物资源的现状[5, 6]。 

线粒体DNA以进化速度快、严格的母系遗传、

几乎不发生重组、可以选择不同的区域进行不同时

间尺度的进化分析等特征成为分子种群遗传学和分

子系统学研究的重要分子标记。而细胞色素b基因

(Cyt b)在诸多线粒体基因中, 研究的最清楚且进化

速度适中, 适合种群水平差异的检验, 因此在鱼类

种群遗传结构研究中应用广泛, 并在一些野生种群

保护中发挥了积极作用[7~12]。 

本文对采自澜沧江中下游 8 条支流的老挝纹

胸鮡种群进行 mtDNA Cyt b序列测定, 了解其遗传

结构、自然种群的分化程度和种群内及种群间的基

因交流状况, 丰富澜沧江野生鱼类物种遗传数据库, 

为渔业管理部门制定老挝纹胸鮡野生鱼类资源的管

理和保护提供有效依据。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

老挝纹胸鮡样本于 2009 年 3 月到 2010 年 1 月

采自澜沧江中下游 8条支流, 共 129尾。所有样本均

用 95%酒精保存备用。标本的鉴定参照褚新洛等[6]。

样本数量、采样点见图 1和表 1。 
 

 
 

图 1  澜沧江老挝纹胸鮡采样图 
 

1.2  方法 

1.2.1  基因组总 DNA 的提取 

保存样本剪取鳍条, 双蒸水浸泡 4 h除去残留乙 
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表 1  不同支流种群老挝纹胸鮡样品的采集地、样品数、单倍型和序列多样性 

种群 代号 样品数 单倍型数 变异位点数 单倍型多样性指数(H) 核苷酸多样性指数(π)

漾濞江 YBJ 30 7 6 0.366 0.00041 

罗扎河 LZR 26 6 6 0.465 0.00016 

小黑江 XHJ 6 1 0 0 0 

黑河 HR 4 1 0 0 0 

南阿河 NER 15 1 0 0 0 

流沙河 LSR 9 2 1 0.222 0.00020 

罗梭江 LSJ 23 5 5 0.324 0.00038 

南腊河 NLR 16 4 3 0.350 0.00033 

总计 8 129 15 16 0.299 0.00032 

 

醇。剪碎后置于 1.5 mL离心管中, 高盐法[13]提取基因

组总DNA, 加入 100 μL TE水溶解, 20℃保存备用。 

1.2.2  PCR 扩增及测序 

目的基因全序列PCR扩增采用一对鲇形目扩增

mtDNA Cyt b的通用引物L14184和H15563[14]。PCR扩

增反应体系 50 μL, 其中包括 1.0 U Taq酶(TaKaRa), 

2.5 mmol/L的dNTPs 2 μL, 10×PCR buffer 5.0 μL, 

10 μmol/L的引物各 2 μL, 模板DNA 1 μL(50 ng/μL), 

最后加灭菌ddH2O补至 50 μL。反应程序: 94℃预变

性 5 min; 94℃变性 30 s, 55℃复性 30 s, 72℃延伸 30 

s, 共 35 个循环; 72℃再延伸 8 min。PCR产物用

1.0%琼脂糖凝胶电泳检验, 由北京天一辉远生物科

技有限公司进行双向测序。 

1.2.3  数据分析 

使用DNA STAR软件包中的Seqman及MegA ign

软件对老挝纹胸鮡的测序结果进行比较、序列拼接

和对位排列。用DnaSP 5.0

l

[15]软件计算各地理种群的

单倍型多样性指数(h)、核苷酸多样性指数()、种群

基因流(Nm)[16], 绘制单倍型岐点分布[17]。 

利用Arlequin v3.1, 根据pairwise difference 模型, 

进行分子方差分析, 评估种群的遗传分化, 并进行中

性检验, 以检验老挝纹胸鮡序列是否符合中性变异, 

评估老挝纹胸鮡种群历史, 并进行种群扩张时间τ值

估算(τ=2uk)。其中u值是指所有单倍型的变异率, u值

可以通过公式u=2µk计算获得, µ值是指核苷酸的变异

率, k值是指所分析核苷酸片段的长度, 最终的大致扩

张年代还要再乘以老挝纹胸鮡的性成熟年数[18]。 

以福建纹胸鮡作为外群 ( G e n B a n k登录号 : 

AM235797), 应用MEGA4.1[19]中Kimura-2-parameter 

模型构建单倍型邻接  (Neighbor-joining, NJ)树 ,  

Bootstrap重复抽样 1 000次检验。用Network4.0[20]构

建单倍型网络结构图。 

2  结果与分析 

2.1  序列变异及多样性 

经比对后 , 老挝纹胸鮡Cyt b基因序列片段长

1 138 bp,  T、C、A、G的平均含量分别为 30.58 %、

28.03 %、27.86 %、13.53 % , A+T含量(59.44%)明显

高于G+C含量(41.56%), Cyt b碱基组成具有较大的

偏向性 , G 含量低 , 与已有报道的纹胸鮡属鱼类

Cyt b序列的碱基组成特点一致

的
[11, 21]。 

在所有 1 138 bp的序列中, 共发现 16个变异位

点(表 1), 占分析位点总数的 1.4%, 其中 6个为简约

信息位点, 10个为单一突变位点。对于不同群体, 黑

河、小黑江、南阿河等 3 个种群内没有发现变异位

点, 其余 5个种群内的变异位点也只有 1~6个。 

单倍型多样性指数和核苷酸多样性指数整体较

低(表 1)。其中, 单倍型多样性指数罗扎河种群最高

为 0.465, 黑河种群、小黑江种群、南阿河种群最低, 

均为 0, 其余种群介于 0.222~0.366 之间; 核苷酸多

样性指数漾濞江种群最高 0.00041, 黑河种群、小黑

江种群、南阿河种群最低, 均为 0, 其余种群介于

0.00016~0.00038之间。所有样本作为一个种群进行

数据分析, 单倍型多样性指数为 0.299, 核苷酸多样

性指数为 0.00032。 

2.2  种群遗传结构 

129尾老挝纹胸鮡 Cyt b基因共检测到 15个单倍

型(表 2), 编号为 H-1~H-15, 单倍型序列的 GenBank

登录号为 HM636503~HM636517。其中 H-1分布最广, 

所有群体均有出现, 频率也最高, 为 82.7%(108/129); 
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表 2  老挝纹胸鮡单倍型的地理分布 

地理分布 
单倍型 

漾濞江 罗扎河 小黑江 黑河 南阿河 流沙河 罗梭江 南腊河 
总计 

H-1 24 19 6 4 15 8 19 13 108 

H-2 1 1       2 

H-3  3     1  4 

H-4  1       1 

H-5 1 1       2 

H-6  1      1 2 

H-7      1  1 2 

H-8       1  1 

H-9       1  1 

H-10       1  1 

H-11        1 1 

H-12 1        1 

H-13 1        1 

H-14 1        1 

H-15 1        1 

总计 30 26 6 4 15 9 23 16 129 

 
其次为 H-3, 分布于罗扎河和罗梭江种群(LZR、LSJ), 

频率为 3.1%; H-2分布于罗扎河和漾濞江种群(LZR、

YBJ)、H-5分布于罗扎河和漾濞江种群(LZR、YBJ)、

H-6 分布于罗扎河和南腊河种群(LZR、NLR)、H-7

分布于流沙河和南腊河种群(LSR、NLR), 频率均为

1.55%; 其他单倍型频率均较低。小黑江种群、黑河

种群、南阿河种群仅发现一个单倍型。有 9 个单倍

型为群体独享, 如 H-4、H-8~10、H-11、H-12~15分

别为罗扎河、罗梭江种、南腊河、漾濞江种群独享, 

但均只检出一次。 

用 Network 的 Median-joining 方法构建单倍型

网络结构如图 2。单倍型 H-1(108 个个体)位于网络

图中心, 除了单倍型H-14外, 其他13个单倍型均经过

一步突变连于 H-1, 据此推测 H-1是原始单倍型。 

使用 NJ 法(Kimura 2-parameter)构建的单倍型系

统树见图 3。单倍型的拓扑结构未显示与地理位置相

关关系的信息, 并且单倍型间系统关系的支持率均低

于 50%。 

老挝纹胸鮡种群间和种群内的分子变异分析

(AMOVA)见表 3。结果显示, 遗传变异系数FST=－

0.01570, 为负值 , 表明种群内的变异大于种群间的

变异 , 种群间没有差异 [18]。基因流计算结果为

Nm=78.11[22], 说明种群间的基因交流十分频繁。总

遗传变异中 , 地理种群间变异占-1.57%, 各地理种

群内变异占 101.57%, 变异主要来自种群内部。 

 

 
 

图 2  基于简约法构建老挝纹胸鮡的单倍型网络结构图 

 

 
 

图 3  老挝纹胸鮡 mtDNA Cyt b 单倍型 NJ 树 
各分支支持率均低于 50%, 故未在图中标注。 
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表 3  老挝纹胸鮡种群间和种群内的分子变异分析(AMOVA) 

变异来源 自由度 平方和 变异组成 变异百分比 

种群间 7 0.998 0.00289Va 1.57 

种群内 121 22.646 0.18715Vb 101.57 

总计 128 23.643 0.18426  

 

2.3  种群历史 

本文采用线粒体DNA单倍型错配分布、无限突

变位点模型的中性检验值Tajima's D和Fu's Fs 等方

法同时调查老挝纹胸鮡种群历史变动。错配分布结

果显示, 老挝纹胸鮡种群单倍型和碱基差异呈单峰

分布(图 4), 同时Tajima's D(2.3696, P<0.02)与Fu's 

Fs(20.975, P<0.05)均为显著负值, 显示老挝纹胸鮡

种群经历过最近的种群扩张事件[17, 23~26]。根据公式τ 

= 2ut计算澜沧江老挝纹胸鮡种群的大约扩张时间, 

已有报道的中国鲇形目鲿科鱼类的线粒体DNA进化

速率约为每百万年 0.18%~0.30%[27], 另外根据野外

调查工作, 老挝纹胸鮡性成熟年数约为 4 年。通过

AMOVA分析表明τ=3.000, 澜沧江流域老挝纹胸鮡

种群的扩张时间可能是在距今 0.88~1.47 Ma BP(百万

年, 公元前)。 
 

 
 

图 4  以种群变异分布检测老挝纹胸鮡种群扩张结果  
FST=0.01570, τ=3.000; 扩张时间: 0.88~1.47 Ma BP。 
 

3  讨 论 

3.1  种群间的遗传变异及分化分析 

与扎那纹胸鮡和黑斑原鮡等鮡科鱼类比较, 云

南澜沧江水系的老挝纹胸鮡单倍型多样性指数和核

苷酸多样性指数均较低 [11,21,28], 总样本的单倍型多

样性仅约为扎那纹胸鮡的(h=0.851)1/3。澜沧江老挝

纹胸鮡除了主单倍型H-1 外, 其余单倍型的出现频

率都很低(表 2), 反应了其低水平线粒体DNA变异的

本底遗传多样性状况。说明老挝纹胸鮡可能经历了

较严重的“遗传瓶颈”, 但种群得到扩张的时间较

短(图 4), 至今还未能积累较多的遗传变异。此外, 

人类活动也是影响澜沧江老挝纹胸鮡遗传多样性的

一个可能因素。我们注意到, 本文采样点的中上段

支流(漾濞江, 罗扎河)和下段支流(罗梭江, 南腊河)

的多样性较高, 而中段支流(小黑江, 黑河, 南阿河, 

流沙河)的多样性指数很低, 甚至其中 3 条支流群体

没有检测到变异发生(图 1、表 1和表 2)。这可能由

于澜沧江水系密布的水电站(图 1)将老挝纹胸鮡分

割成一个个小群体, 加之栖息地的破坏、工业发展造

成的环境污染[29]以及酷渔滥捕等压力下, 导致老挝纹

胸鮡群体发生遗传漂变, 一些稀有等位基因消失。 

目前老挝纹胸鮡已经被澜沧江大大小小的水电

站分割, 本研究中任两个采样点之间均建有一个以

上水电站(图 1), 但 AMOVA 分析结果显示, 老挝纹

胸鮡遗传变异主要来自种群内, 而不是来自不同地

理种群间, 老挝纹胸鮡不同地理种群并未形成显著

的地理种群结构。基因流计算结果也表明种群间存

在较丰富的基因交流, 说明澜沧江老挝纹胸鮡自然种

群还未出现明显的遗传分化。这得益于单倍型 H-1都

是各个群体的主单倍型, 并拥有绝对高的频率(表 2)。

但是也应注意到, 喜流水的老挝纹胸鮡被水电站分

割后, 基因交流将是十分困难, 各个群体的生境也

可能有所区别, 这可能会引起一些群体中某些等位

基因频率的改变而导致群体遗传分化。例如, 单倍

型 H-3 在罗扎河种群有较高的频率, 而除罗梭江种

群也发现一个个体外, 其他群体均没有出现(表 2), 

一旦 H-3 在罗扎河种群得到扩张, 就会引起老挝纹

胸鮡遗传结构的变化。因此, 未来还应加强对澜沧

江老挝纹胸鮡的研究, 以了解水电工程对老挝纹胸

鮡等鱼类遗传结构的影响。 

3.2  种群扩张分析 

种群历史变动分析结果显示: 中性检验结果均
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为负值, mismatch distribution呈现单峰型, 表明此种

群历史上曾经发生过种群扩张, 计算表明澜沧江流

域老挝纹胸鮡的扩张可能是在距今 0.88~1.47 Ma BP, 

这一结果与刘绍平等[11]报道的怒江流域扎那纹胸鮡

扩张时间大约在 1.32Ma接近。而高原第二次强烈隆

升发生在 1.10Ma BP~0.60Ma BP左右 , 高原面在

0.80~0.60Ma BP平均高度达到 3 000~2 500米左右, 

高原的自然环境发生了根本性的改变。老挝纹胸鮡

种群扩张时间正好与此时间重合, 由此推断可能是

由于青藏高原第二次强烈隆升导致了老挝纹胸鮡种

群扩散[30]。 

3.3  种群保护建议 

尽管老挝纹胸鮡个体小, 经济价值不大, 但因

其对环境变化较为敏感, 很适合作为澜沧江水电工

程、水体污染等对鱼类影响研究的一个生物标记。

鉴于老挝纹胸鮡目前种群数量仍较适中, 也没有发

现群体遗传分化, 以就地保护为主要保护措施。同

时, 由于老挝纹胸鮡遗传多样性比较低, 应加强对

漾濞江、罗扎河、罗梭江和南腊河等遗传多样性相

对较高的群体进行保护, 防止稀有等位基因丢失。 

本研究采用mtDNA Cyt b序列作标记反应了澜

沧江老挝纹胸鮡遗传多样性低且缺乏遗传结构。但

要更准确全面了解老挝纹胸鮡种群的遗传结构, 尚

需补充采样点的样本数及扩大采样范围 , 并使用

D-loop、微卫星等多态性更高的分子标记, 进一步对

澜沧江老挝纹胸鮡种群的进行深入地分析[31~33], 其

结果将更有助于制定科学的保护措施。 
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老挝纹胸鮡(Glyptothorax laosensis), 俗名又称石扁鱼、石扁头、石贴子、老虎鱼、刺古头, 隶属鲇形目

(Siluriformes)、鮡科(Sisoridae)、纹胸鮡属(Glyptothorax), 分布于我国云南以及泰国、老挝、缅甸、柬埔寨、

越南的澜沧江-湄公河流域, 模式产地在泰国湄公河。老挝纹胸鮡为澜沧江-湄公河流域特有鱼类。 

老挝纹胸鮡个体较小, 体延长, 背缘拱形, 腹缘略圆凸。头部扁平, 头后身体向尾端逐渐侧扁。口下位, 

横裂。须 4对。皮肤表面具致密的硬质颗粒或略纵长的嵴突。胸鳍间腹面有明显的纵向皮纹吸着器, 吸着器

纹路清晰完整。体深黄色或浅徐色, 腹面淡黄色, 沿背中线及侧线各有一明亮的纵带。 

老挝纹胸鮡常居主河道及其支流沿岸浅水地带, 用胸腹面发达的皱褶吸附于石上, 以底栖无脊椎动物为食。

根据中国水产科学研究院长江水产研究所 2009—2010年调查数据, 老挝纹胸鮡体长范围 43 mm128 mm, 体重

范围 1.2 g34.3 g。  

随着澜沧江流域的开发, 人类活动对流域生态环境的改变, 如水电和矿产资源的开发、外来种的引入、

过度捕捞等, 导致老挝纹胸鮡的原有栖息地生境及繁殖场所破坏, 威胁到该物种的延续与生存。老挝纹胸鮡

的分化与青藏高原隆起及澜沧江形成有直接关系, 在进化上具有较高的学术意义, 同时老挝纹胸鮡对流水

环境及环境质量变化较为敏感, 可以作为一种评价环境改变的潜在生物指示剂。老挝纹胸鮡遗传多样性较低, 

可能经历了较严重的“遗传瓶颈”, 至今未能积累较多的遗传变异, 对环境变化的适应更加脆弱, 因此, 对

其遗传保护研究工作亟待开展。详见本期第 255~261页金菊, 刘明典的文章“澜沧江老挝纹胸鮡 Cyt b基因

的序列变异与遗传结构分析”一文。 

(金菊, 刘明典) 
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