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乌江彭水水电站截流前后白甲鱼群体遗传结构初步研究
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摘要：彭水水电站２００８年１月下闸截流蓄水。以２００６－２００９年间采集的白甲鱼截流前群体、截流后坝上群体、
截流后坝下群体为研究材料，利用白甲鱼微卫星遗传标记对其种群遗传结构进行分析。结果表明：由多态信息含

量指数（ＰＩＣ）和期望杂合度（Ｈｅ）检测的群体遗传多样性，截流后坝上群体的最高，截流前群体和截流后坝下群体
接近；根据Ｎｅｉ′ｓ遗传距离构建的ＵＰＧＭＡ聚类图显示，截流前群体和截流后坝下群体先聚成一类，再与截流后坝
上群体相聚。群体间Ｆｓｔ为０．０４６６，显示群体间遗传分化较弱，遗传变异较小。初步研究结果表明，截流前后的３
个白甲鱼群体遗传多样性较丰富，群体间遗传变异较小。要准确完整地评估水电站对白甲鱼的遗传变异的影响，

还需要长期的监测和进一步的分析。
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　　乌江是长江上游右岸最大的支流，流经黔、渝、
鄂、滇四省市，于重庆涪陵汇入长江。流域面积８７
９２０ｋｍ２，干流全长１０３７ｋｍ，天然落差２１２４ｍ，年
平均径流量５３４亿 ｍ３，是我国重要的水电能源基地
之一。同时，由于流域面积广阔，鱼类资源丰富，乌

江也是许多经济鱼类的原种基地。在乌江上所建造

的梯级电站，将会使整个乌江流域隔断形成梯级水

库，改变乌江流域的生态环境，进而影响到鱼类的生

存环境（史方等，２００９）。河流连续性受阻以及水文
过程变化会促使河道物理特性发生改变，水体理化

性质发生变化会导致鱼类食物链网结构变化，梯级

开发中大坝的阻隔使洄游性鱼类无法完成生活史，

库水的淹没使鱼类产卵场遭到破坏而对鱼类繁殖产

生影响。另外，河流被电站隔断，以前河流内的物种

间基因的交流也被限制和阻隔，从而降低了物种的

遗传多样性；同时，河流上电站的建立，也将原来连

续的生态系统分割成孤立的环境单元，使生境破碎

化。而河流中属于定居型的鱼类种群，在生境破碎

化后，将会被分隔成规模较小的、孤立的异质种群

（Ｃａｎｔｒｅｌｌｅｔａｌ，２００２）。自然选择学说认为，物种变

异与环境变异相关，而分子遗传变异也与环境变异

有关，高水平的遗传变异是动植物为适应环境的显

著变异而形成的策略。因此，电站建立所造成的生

境破碎化不仅影响到鱼类的个体行为和种群遗传，

而且对整个生态系统都有影响，它作用于生态系统

的各个环节（Ｔｅｓｓｉｅｒ＆Ｂｅｒｎａｔｃｈｅｚ，１９９９；Ｋｒｕｅｓｓ，
２００３；孙继英等，２００７）。

彭水水电站位于乌江干流下游，重庆市彭水县

县城上游１１ｋｍ，距乌江河口涪陵市１４７ｋｍ，是乌江
干流水电开发的第１０个梯级。２００３年开工，２００８
年１月１２日下闸截流蓄水。白甲鱼（Ｏｎｙｃｈｏｓｔｏｍａ
ｓｉｍａ（ＳａｕｖａｇｅｅｔＤａｂｒｙ））属鲤形目、鲤科、鲤亚科、
白甲鱼属，俗称白甲、沙鱼、短头，分布于长江水系，

栖息在中下层水域，活动于急流中（胡世然等，

２００９）或有流水的岩洞中，常逆流而上，以刮食固着
在砾石上的藻类为主，食谱较广（周剑等，２００７），通
常３冬龄可达性成熟（丁瑞华，１９９４）。白甲鱼肉质
细嫩，肉味鲜美，营养价值较高（周兴华等，２００７），
是乌江重要经济鱼类之一。本文以白甲鱼微卫星标

记为工具，对彭水水电站截流前后白甲鱼群体遗传

多样性、遗传结构进行分析，初步评估电站建立形成

的阻隔对白甲鱼群体可能造成的遗传变异情况。

１　材料和方法

１．１　实验材料
本研究所用的白甲鱼样本来自于２００６－２００９

年采自于乌江彭水水电站坝上坝下不同断面的鱼

类。按截流前后分为３个群体，截流前群体（ｂｅｆｏｒｅ



ｃｌｏｓｕｒｅ，ＢＣ）共５７尾，截流后坝上群体（ａｂｏｖｅｄａｍ，
ＡＤ）共３５尾，截流后坝下群体（ｂｅｌｏｗｄａｍ，ＢＤ）共
１７尾。剪取新鲜鱼的胸鳍，并于无水乙醇中浸泡，
在室温下保存，带回实验室提取 ＤＮＡ。蛋白酶 Ｋ、
ＴａｑＤＮＡ聚合酶、ｄＮＴＰｓ、丙烯酰胺等均购自宝生物
工程（大连）有限公司；ｐＢＲ３２２ＤＮＡ／ＭｓｐⅠｍａｒｋｅｒ
购自天根生化科技（北京）有限公司；ＧｅｌＲＥＤ购自
上海开放生物科技有限公司。

１．２　样品总ＤＮＡ提取
取０．２ｇ白甲鱼胸鳍剪碎，用高盐法（Ａｌｊａｎａｂｉ＆

Ｍａｒｔｉｎｅｚ，１９９７）提取白甲鱼ＤＮＡ。
１．３　引物合成

参考Ｘｉｏｎｇ等（２００９）研究结果，本实验共选取
了多态性较好的微卫星位点１３个。依据位点的相
关引物信息，由北京天一辉远技术有限公司合成１３
对引物，引物序列信息如表１。

表１　１３个微卫星位点的性质
Ｔａｂ．１　Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｔｈｉｒｔｅｅｎｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｌｏｃｉ

位点 ＧｅｎＢａｎｋ序列号 重复单元 引物序列（５′－３′）　　　　 退火温度／℃

ＯＳＩ１ ＦＪ５９９７８１ （ＡＣ）１３
Ｆ：ＧＧＣＴＧＣＡＴＣＣＴＣＴＴＣＴＴＣ
Ｒ：ＴＡＴＣＡＣＴＣＧＴＧＴＣＧＣＴＣＣ

５６

ＯＳＩ２１ ＦＪ５９９７８９ （ＡＧＡＡ）８
Ｆ：ＧＧＣＡＣＡＧＡＴＡＡＣＡＧＴＡＡＧ
Ｒ：ＴＡＴＧＡＧＧＣＡＡＡＡＧＡＡＧＡＣ

５２

ＯＳＩ３２ ＦＪ５９９７９４ （ＧＡＡＡ）１２Ａ（ＡＧＡＡ）４
Ｆ：ＡＧＡＧＣＣＴＧＡＡＧＴＴＴＴＧ
Ｒ：ＡＴＧＡＧＴＴＴＡＣＡＣＴＧＣＴＴ

６０

ＯＳＩ３５ ＦＪ５９９７８２ （ＡＣ）１５
Ｆ：ＡＣＣＣＣＴＣＣＡＡＡＡＣＡＧＡＣＡＧＡ
Ｒ：ＣＴＡＡＴＧＴＧＧＣＣＴＧＴＧＴＴＣＣＡ

６４

ＯＳＩ４２ ＦＪ８７５２８５ （ＧＡＡＡ）９
Ｆ：ＣＡＣＡＧＡＡＡＴＡＧＣＡＣＧＣＧＡＣＴ
Ｒ：ＡＡＡＡＣＣＴＡＴＴＧＣＣＡＧＧＣＡＴＧＴ

６０

ＯＳＩ４４ ＦＪ５９９７９２ （ＧＡＡＡ）５
Ｆ：ＣＧＧＡＴＧＧＡＴＡＧＡＴＧＧＡＡＧＧＡ
Ｒ：ＡＴＧＣＴＡＴＧＧＧＣＴＣＴＧＴＴＴＧＣ

５８

ＯＳＩ４５ ＦＪ５９９７９３ （ＴＴＴＣ）８
Ｆ：ＣＡＧＴＣＴＴＴＴＴＧＣＡＧＡＣＴＴＣＴＧＴＧ
Ｒ：ＣＡＡＣＧＴＴＧＡＣＡＧＧＴＧＴＡＴＴＡＴＧＧ

６６

ＯＳＩ５３ ＦＪ８７５２８３ （ＴＴＣＴ）８
Ｆ：ＴＴＣＡＡＣＧＴＧＧＣＴＴＣＴＧＣＴＴＡ
Ｒ：ＴＧＣＣＡＣＡＡＣＡＧＡＡＡＧＧＴＣＡＧ

５８

ＯＳＩ５４ ＦＪ８７５２８６ （ＡＣ）１２
Ｆ：ＧＣＴＴＡＧＴＣＡＴＧＡＴＧＣＧＴＴＣＧ
Ｒ：ＡＡＣＡＧＣＣＴＧＣＡＴＴＧＧＡＣＴＧＴ

５８

ＯＳＩ５５ ＦＪ８７５２８６ （ＴＴＣＴ）７
Ｆ：ＣＡＡＡＣＡＣＣＣＡＣＡＧＡＣＡＣＴＧＧ
Ｒ：ＣＧＣＴＧＴＣＴＧＣＴＣＣＣＴＡＣＡＴＡ

６８

ＯＳＩ５６ ＦＪ８７５２８７ （ＴＴＴＣ）７
Ｆ：ＧＡＣＴＧＴＴＧＴＡＴＧＧＡＡＡＴＣＡＣＣＴＧ
Ｒ：ＣＴＣＡＡＣＣＴＣＡＴＴＧＣＡＡＡＣＡＡＧＡ

６８

ＯＳＩ５９ ＦＪ８７５２９０ （ＧＡＡＡ）１０
Ｆ：ＴＧＴＴＧＴＴＧＴＴＡＧＡＡＴＣＡＣＡＣＴＴＡＣＣＡ
Ｒ：ＴＧＧＣＴＣＴＴＴＣＣＡＣＣＡＡＣＴＴＣ

５０

ＯＳＩ６２ ＦＪ８７５２９３ （ＣＴＴＣＴ）１９
Ｆ：ＴＴＡＧＣＴＧＡＧＧＧＡＡＣＣＧＡＣＴＧ
Ｒ：ＡＡＧＧＣＡＧＧＡＡＧＴＧＡＡＡＧＣＡＡ

６８

１．４　ＰＣＲ扩增和结果记录
ＰＣＲ反应在 ＧｅｎｅＡｍｐ（ＡＢＩ９７００）仪中进行。

１０μＬＰＣＲ反应体系包括：ｄｄＨ２Ｏ４．１μＬ，１０×ｂｕｆｆ
ｅｒ缓冲液１μＬ，２．５ｍＭｄＮＴＰ０．８μＬ，引物 Ｆ、Ｒ各
为 １．０μＬ，５Ｕ／μＬＴａｑＤＮＡ聚合酶 ０．１μＬ，
２０ｎｇ／μＬ模版 ＤＮＡ２μＬ。ＰＣＲ反应条件为：９４℃
预变性５ｍｉｎ；３５个循环包括９４℃，４０ｓ，引物特有
的退火温度（表 １），４０ｓ，７２℃，４０ｓ；７２℃延伸
１０ｍｉｎ。ＰＣＲ扩增产物检测：在１×ＴＢＥ的电泳液
中，用１０％的非变性聚丙烯酰胺凝胶在１６０Ｖ下电
泳４ｈ，ＧｅｌＲＥＤ染色，ＢｉｏＲａｄ凝胶成像系统扫描拍
照，保存图片，依据条带所处的位置来判断位点大

小，确定其基因型，并用ｐＢＲ３２２ＤＮＡ／ＭｓｐⅠｍａｒｋｅｒ
为对照。

１．５　数据统计方法
微卫星位点的等位基因数目及大小使用

ＱＵＡＮＴＩＴＹＯＮＥｖｅｒｓｉｏｎ４．６２（ＢｉｏＲａｄＬａｂ）进行分
析。应用 ＰＯＰＧＥＮＥｖｅｒｓｉｏｎ１．３１（Ｙｅｈｅｔａｌ，１９９９）
软件分析白甲鱼群体的种间遗传结构，计算以下遗

传参数：杂合度（Ｈ）、有效等位基因数（Ａｅ）、哈迪温
伯格（ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ）平衡偏离情况、Ｆ统计量、基
因流（Ｎｍ）；采用非加权组平均聚类法（ＵＰＧＭＡ）对
Ｎｅｉ′ｓ遗传距离进行系统聚类，，分析群体间遗传分
化关系。按照Ｂｏｔｓｔｅｉｎ等（１９８０）的公式计算多态信
息含量。
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２　结果与分析

２．１　群体遗传多样性分析
截流前后的３个白甲鱼群体在１３对微卫星位

点上共发现有７８个等位基因，截流前群体、截流后

坝上群体和截流后坝下群体分别具有７６、７１、６４个
等位基因。所有微卫星位点在３个群体上均表现为
多态。

根据各位点等位基因的频率，计算遗传参数结

果和ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡检测结果见表２。在３个
表２　１３个微卫星位点在３个白甲鱼群体中的遗传多样性分析

Ｔａｂ．２　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆｔｈｒｅｅＯ．ｓｉｍａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｆｏｒ１３ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉａｔｅｌｏｃｉ

位点 指标

截流前

群体

ＢＣ

截流

后坝上群

体 ＡＤ

截流后

坝下群

体 ＢＤ
位点 指标

截流前

群体

ＢＣ

截流

后坝上群

体 ＡＤ

截流后

坝下群

体 ＢＤ
等位基因数Ａｏ ４ ４ ４ 等位基因数Ａｏ ４ ４ ４
有效等位基因数Ａｅ ２．３４６４ ２．９０６３ ３．４６１１ 有效等位基因数Ａｅ ２．０９２１ ２．７１６２ ２．９１９２
观测杂合度Ｈｏ ０．７８５７ ０．９４２９ ０．８８２４ 观测杂合度Ｈｏ ０．４９１２ ０．５４２９ ０．４７０６

ＯＳＩ１ 期望杂合度Ｈｅ ０．５７９０ ０．６６５４ ０．７３２６ ＯＳＩ５３ 期望杂合度Ｈｅ ０．５２６６ ０．６４１０ ０．６７７４
近交系数ＦＩＳ －０．３６９３ －０．４３７５ －０．２４０９ 近交系数ＦＩＳ ０．０５９０ ０．１４０８ ０．２８４２

多态信息含量ＰＩＣ ０．５１７ ０．６０４ ０．６６２ 多态信息含量ＰＩＣ ０．４５１ ０．５５６ ０．５９１
哈迪温伯格平衡偏离Ｐ ０．００４７ ０．０００７ ０．２４９８ 哈迪温伯格平衡偏离Ｐ ０．０００６ ０．６２４４ ０．２５５３
等位基因数Ａｏ ４ ４ ４ 等位基因数Ａｏ ３ ３ ２

有效等位基因数Ａｅ １．８９００ ２．８４７３ ２．２６６７ 有效等位基因数Ａｅ １．５１３３ １．７８１８ １．２６２０
观测杂合度Ｈｏ ０．４９０９ ０．５０００ ０．４１１８ 观测杂合度Ｈｏ ０．３８６０ ０．４５７１ ０．２３５３

ＯＳＩ２１ 期望杂合度Ｈｅ ０．４７５２ ０．６５８５ ０．５７５８ ＯＳＩ５４ 期望杂合度Ｈｅ ０．３４２２ ０．４４５１ ０．２１３９
近交系数ＦＩＳ －０．０４２５ ０．２２９３ ０．２６３２ 近交系数ＦＩＳ －０．１３７９ －０．０４１９ －０．１３３３

多态信息含量ＰＩＣ ０．４０１ ０．５８６ ０．４７７ 多态信息含量ＰＩＣ ０．２９２ ０．３８６ ０．１８６
哈迪温伯格平衡偏离Ｐ ０．００１０ ０．０５１２ ０．００００ 哈迪温伯格平衡偏离Ｐ ０．６９５１ ０．５８５２ ０．６３８５
等位基因数Ａｏ １４ ９ ７ 等位基因数Ａｏ ４ ４ ４
有效等位基因数Ａｅ ９．９２５８ ６．２０００ ５．３６９９ 有效等位基因数Ａｅ ３．０３７９ ３．１９３４ ２．５６８９
观测杂合度Ｈｏ ０．４７１７ ０．５１６１ ０．２８５７ 观测杂合度Ｈｏ ０．６４９１ ０．７９４１ ０．８２３５

ＯＳＩ３２ 期望杂合度Ｈｅ ０．９０７８ ０．８５２５ ０．８４３９ ＯＳＩ５５ 期望杂合度Ｈｅ ０．６７６８ ０．６９７１ ０．６２９２
近交系数ＦＩＳ ０．４７５５ ０．３８４６ ０．６４８９ 近交系数ＩＳ ０．０３２３ －０．１５６２ －０．３４８４

多态信息含量ＰＩＣ ０．８９１ ０．８１９ ０．７８９ 多态信息含量ＰＩＣ ０．６１１ ０．６３０ ０．５３７
哈迪温伯格平衡偏离Ｐ ０．００００ ０．００００ ０．００００ 哈迪温伯格平衡偏离Ｐ ０．０９１７ ０．６８８４ ０．４５４３
等位基因数Ａｏ ７ ７ ６ 等位基因数Ａｏ ５ ５ ５
有效等位基因数Ａｅ ４．０３６０ ３．９７７３ ４．９４０２ 有效等位基因数Ａｅ ３．８５３９ ４．１１７２ ３．９７６５
观测杂合度Ｈｏ ０．８７７２ ０．９７１４ ０．９４１２ 观测杂合度Ｈｏ ０．４２８６ ０．６６６７ ０．４６１５

ＯＳＩ３５ 期望杂合度Ｈｅ ０．７５８９ ０．７５９４ ０．８２１７ ＯＳＩ５６ 期望杂合度Ｈｅ ０．７４８２ ０．７６８８ ０．７７８５
近交系数ＦＩＳ －０．１６６１ －０．２９７７ －０．１８００ 近交系数ＦＩＳ ０．４２１３ ０．１１９５ ０．３８３４

多态信息含量ＰＩＣ ０．７１４ ０．７０８ ０．７６６ 多态信息含量ＰＩＣ ０．６９７ ０．７２１ ０．７０５
哈迪温伯格平衡偏离Ｐ ０．００２９ ０．０２８８ ０．００００ 哈迪温伯格平衡偏离Ｐ ０．００００ ０．００５１ ０．１５１７
等位基因数Ａｏ ６ ７ ５ 等位基因数Ａｏ ７ ６ ６
有效等位基因数Ａｅ ３．２４４２ ３．５３０３ ２．３２７３ 有效等位基因数Ａｅ ４．２０７６ ３．８９５１ ３．４６１１
观测杂合度Ｈｏ ０．５３８５ ０．４２８６ ０．６２５０ 观测杂合度Ｈｏ ０．６３８３ ０．６５７１ ０．５８８２

ＯＳＩ４２ 期望杂合度Ｈｅ ０．６９８５ ０．７２７１ ０．５８８７ ＯＳＩ５９ 期望杂合度Ｈｅ ０．７７０５ ０．７５４０ ０．７３２６
近交系数ＦＩＳ ０．２２１６ ０．４０２１ －０．０９５９ 近交系数ＦＩＳ ０．１６２７ ０．１１５９ ０．１７２７

多态信息含量ＰＩＣ ０．６５２ ０．６７７ ０．５３９ 多态信息含量ＰＩＣ ０．７２８ ０．７０１ ０．６７０
哈迪温伯格平衡偏离Ｐ ０．００６１ ０．００１０ ０．８０２６ 哈迪温伯格平衡偏离Ｐ ０．１２９３ ０．５６１８ ０．９４５３
等位基因数Ａｏ ３ ３ ３ 等位基因数Ａｏ １２ １２ １１
有效等位基因数Ａｅ ２．０９０６ １．９６１６ ２．３４０１ 有效等位基因数Ａｅ ９．５５４８ ８．１６９６ ６．４２２２
观测杂合度Ｈｏ ０．３０６１ ０．４０００ ０．３５２９ 观测杂合度Ｈｏ ０．７５００ ０．９１１８ ０．８８２４

ＯＳＩ４４ 期望杂合度Ｈｅ ０．５２７０ ０．４９７３ ０．５９００ ＯＳＩ６２ 期望杂合度Ｈｅ ０．９０４０ ０．８９０７ ０．８６９９
近交系数ＦＩＳ ０．４１３２ ０．１８４０ ０．３８３７ 近交系数ＦＩＳ ０．１６２３ －０．０３８９ －０．０４５１

多态信息含量ＰＩＣ ０．４６６ ０．４３６ ０．４８１ 多态信息含量ＰＩＣ ０．８８６ ０．８６６ ０．８２９
哈迪温伯格平衡偏离Ｐ ０．００００ ０．３５４４ ０．００５１ 哈迪温伯格平衡偏离Ｐ ０．０１４８ ０．５２４０ ０．９０７７
等位基因数Ａｏ ３ ３ ３ 等位基因数Ａｏ ５．８４６２ ５．４６１５ ４．９２３１

有效等位基因数Ａｅ １．７１７９ ２．２９６２ １．６１４５ 有效等位基因数Ａｅ ３．８０８５ ３．６６０９ ３．３０２３
观测杂合度Ｈｏ ０．４４６４ ０．６２８６ ０．３５２９ 观测杂合度Ｈｏ ０．５５８４ ０．６４７５ ０．５９２６

ＯＳＩ４５ 期望杂合度Ｈｅ ０．４２１７ ０．５７２７ ０．３９２２ Ｍｅａｎ 期望杂合度Ｈｅ ０．６４１３ ０．６８６９ ０．６４９７
近交系数ＦＩＳ －０．０６８３ －０．１１３５ ０．０７２７ 近交系数ＦＩＳ ０．０８９５ ０．０３７７ ０．０８９６

多态信息含量ＰＩＣ ０．３６８ ０．４７５ ０．３４０ 多态信息含量ＰＩＣ ０．５９０ ０．６２８ ０．５８２
哈迪温伯格平衡偏离Ｐ ０．９０００ ０．８３７６ ０．７３４６
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群体中，观测等位基因数和有效等位基因数均以截

流前群体中为最高，分别为５．８４６２和３．８０８５，截流
后坝上群体其次，截流后坝下群体最低；多态信息含

量以截流后坝上群体最高，为０．６２８，截流前群体和
截流后坝下群体的多态信息含量接近，分别为０．５９０
和０．５８２；观测杂合度和期望杂合度均以截流后坝
上群体中为最高，分别为０．６４７５和０．６８６９，截流后
坝下群体其次，截流前群体为最低。截流前群体共

有９个微卫星位点偏离了 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡
（Ｐ＜０．０５），截流后坝上群体有４个位点偏离了平
衡，截流后坝下群体有３个位点偏离了平衡。
２．２　群体遗传变异分析

Ｆ统计量是用来测量群体间遗传分化程度的指
标，在３个群体中的分析结果见表３。白甲鱼群体
在３个位点上的近交系数或分化系数 Ｆｓｔ大于
０．０５，在其余１０个位点的近交系数均小于０．０５，各
位点的近交系数均值为 ０．０４６６，基因流的均值为
５．１０９２。

３个白甲鱼群体间遗传分化系数和遗传距离见
表４。截流前群体和截流后坝下群体间的遗传分化
系数最小（Ｆｓｔ＝０．０２５１）、遗传距离最近（ＤＡ＝
０．０９５０），说明这 ２个群体间的遗传分化水平比较
低，即两者有较近的亲缘关系。对 Ｎｅｉ′ｓ遗传距离
（ＤＡ）采用 ＵＰＧＭＡ聚类分析（图 １），截流前群体
（ＢＣ）和截流后坝下群体（ＢＤ）先聚在一起，再与截
流后坝上群体（ＡＤ）相聚。

表３　白甲鱼群体遗传变异分析
Ｔａｂ．３　ＧｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆＯ．ｓｉｍａ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｏｒ１３ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｌｏｃｉ

位点

Ｌｏｃｕｓ
ＰＩＣ

总近交

系数ＦＩＴ

群体分化

系数Ｆｓｔ

群体内近

交系数ＦＩＳ

基因流

Ｎｍ

ＯＳＩ１ ０．５９４ －０．３１３０ ０．０２４０ －０．３４５３ １０．１８３２

ＯＳＩ２１ ０．４８８ ０．１８２８ ０．０２２１ ０．１６４３ １１．０６２６

ＯＳＩ３２ ０．８３３ ０．５２５７ ０．０４９７ ０．５００９ ４．７７８８

ＯＳＩ３５ ０．７２９ －０．１９４１ ０．０１６２ －０．２１３８ １５．１３８４

ＯＳＩ４２ ０．６２３ ０．２６０８ ０．０８１３ ０．１９５５ ２．８２６５

ＯＳＩ４４ ０．４６１ ０．４６１３ ０．１９４０ ０．３３１６ １．０３９０

ＯＳＩ４５ ０．３９４ －０．００４３ ０．０４１４ －０．０４７６ ５．７８５８

ＯＳＩ５３ ０．５３３ ０．２２９７ ０．０７２７ ０．１６９３ ３．１８９１

ＯＳＩ５４ ０．２８８ －０．０７０２ ０．０２１９ －０．０９４２ １１．１４７６

ＯＳＩ５５ ０．５９３ －０．１３８５ ０．０１１３ －０．１５１６ ２１．７７９５

ＯＳＩ５６ ０．７０８ ０．３３２３ ０．０３６６ ０．３０６９ ６．５７１４

ＯＳＩ５９ ０．７００ ０．１６８１ ０．０２１１ ０．１５０２ １１．６０４３

ＯＳＩ６２ ０．８６０ ０．０４４７ ０．０１７２ ０．０２７９ １４．２４４４

Ｍｅａｎ ０．６ ０．１３２３ ０．０４６６ ０．０８９８ ５．１０９２

表４　３个白甲鱼群体间的遗传分化系数（对角线上方）
和Ｎｅｉ＇ｓ遗传距离（对角线下方）

Ｔａｂ．４　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ（ａｂｏｖｅｔｈｅｄｉａｇｏｎａｌ）
ａｎｄＮｅｉ′ｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（ｂｅｌｏｗｔｈｅｄｉａｇｏｎａｌ）

ａｍｏｎｇｔｈｅ３Ｏ．ｓｉｍａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体
截流前群

体ＢＣ

截流后坝上

群体ＡＤ

截流后坝

下群体ＢＤ
截流前群体ＢＣ ０．０３４７ ０．０２５１

截流后坝上群体ＡＤ ０．１４５３ ０．０４５１
截流后坝下群体ＢＤ ０．０９５０ ０．１９６２

　　ＢＣ：截流前群体；ＢＤ：截流后坝下群体；ＡＤ：截流后坝上群体

图１　基于 Ｎｅｉ′ｓ遗传距离的３个白甲鱼群体ＵＰＧＭＡ聚类
ＢＣ：ｂｅｆｏｒｅｃｌｏｓｕｒｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；ＢＤ：ｂｅｌｏｗｄａｍｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｆｔｅｒｃｌｏ

ｓｕｒｅ；ＡＤ：ａｂｏｖｅｄａｍｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｆｔｅｒｃｌｏｓｕｒｅ

Ｆｉｇ．１　ＵＰＧＭＡｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｆｏｒ３ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅ

Ｏ．ｓｉｍａｂａｓｅｄｏｎＮｅｉ′ｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ

３　讨论

３．１　群体遗传多样性
生物群体的遗传多样性是评价物种资源状况的

一个重要依据。遗传多样性是物种适应多变的环境

条件、维持长期生存和进化的基础。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。群体的遗传多样性越高，对环境的适应能力就

越强，进化的潜力也越大（马波等，２００９）。ＰＩＣ、Ｈｏ
和Ｈｅ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（吴勤超等，２０１０）。

多态信息含量（ＰＩＣ）是衡量基因多态性的较好
指标（吴旭等，２０１０）。根据 Ｂｏｔｓｔｅｉｎ等（１９８０）提出
的衡量基因变异程度高低的多态性信息含量指标来

看，本研究中的３个白甲鱼群体中，以ＯＳＩ６２的ＰＩＣ
为最高，均值为是０．８６０；ＯＳＩ５４的 ＰＩＣ为最低，均
值为０．２８８；３个群体在 １３个微卫星位点上平均
ＰＩＣ值是 ０．６，在 １３个位点中，除 ＯＳＩ２１、ＯＳＩ４４、
ＯＳＩ４５、ＯＳＩ５４为中度多态位点外，其余９个位点均
为高度多态。结果表明本研究所选的标记具有丰富

的多态性，可作为有效的遗传标记用于白甲鱼群体

之间遗传多样性和遗传结构的分析中。

观测杂合度易受样本大小等因素的影响。期望

杂合度受样本取样的影响较小，其大小可反映群体

的遗传多样性水平（Ｆｒａｎｋｈａｍｅｔａｌ，２００２）。期望杂
合度值越大，其遗传多样性就越丰富。本研究中，对
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截流前后的３个群体分析结果可看出，截流后坝上
群体的平均期望杂合度最高，为０．６８６９，而截流前
群体和截流后坝下群体接近，分别为 ０．６４１３和
０．６４９７。这可能与截流后坝上坝下鱼类生存环境的
变化有关。白甲鱼喜欢活动于有流水的河段中，在

坝上形成水库后，库区中的白甲鱼上溯到库尾（沿

河）及以上的流水江段进行摄食生活，这样增加了

不同江段群体的基因交流，从而导致截流后坝上群

体的遗传多样性要高于截流前群体。截流后坝下水

量剧减，白甲鱼的适宜生存范围也减小，导致白甲鱼

数量锐减，在水电站截流后的２年内，作者在坝下仅
采集到１７尾白甲鱼；同时，截流导致白甲鱼无法上
溯到坝上进行交流，因此，截流后的坝下群体保留了

截流前群体的遗传多样性，故二者的遗传多样性相

似。

３．２　群体遗传分化
种群内和种群间的遗传变异水平属于遗传结构

上的问题。种群间的遗传差异不显著，则是无分化

的结构；反之则为有分化的结构（吴旭等，２０１０）。
截流前后３个群体的分化系数均值为０．０４６６，依据
Ｗｒｉｇｈｔ（１９７８）的划分标准，本研究采集的乌江彭水
水电站白３个甲鱼群体是一个分化较弱的大种群。
３个群体间的遗传分化系数值均小于０．０５，进一步
说明３个白甲鱼群体间遗传分化程度较弱。

遗传距离的大小也常用来作为反映群体遗传变

异的尺度（Ｎｅｉ，１９７８）。本研究中截流前后的３个
白甲鱼群体间遗传距离在０．０５～０．３０，按照Ｓｈａｋｌｅｅ
（１９８２）提出的“鱼类在属、种和种群３级水平上的
遗传距离的分类标准分别为 ０．９０、０．３０和 ０．０５”
看，均出现了一定程度的遗传分化。依据遗传分化

系数和遗传距离所得到的３个群体间的遗传分化程
度并不一致，可能是因为Ｓｈａｋｌｅｅ（１９８２）的结论是专
门针对鱼类来进行划分，而 Ｗｒｉｇｈｔ（１９７８）的研究是
依据普遍性更大的类来划分的。

影响群体结构最重要的因素是基因交流程度和

繁育方式（Ｖｉｇｎｉｅｒｉ，２００５），基因流越顺畅，遗传分
化的程度越低。Ｓｌａｔｋｉｎ（１９８５）以及 Ｗａｌｋｅｒ等
（２００１）认为，若每代迁入的个体数 Ｎｍ＞１，则遗传
漂变的作用就能被基因流所抵消，即能防止种群发

生分化。本研究中的３个白甲鱼群体在１３个微卫
星位点上的平均Ｎｍ值为５．１０９２，大于１，表明截留
后２年内３个白甲鱼群体间未出现重大的遗传变
异。

３个白甲鱼群体聚类与遗传多样性分析结果一

致。当亚群内个体之间的近交系数（ＦＩＳ）和种群内
亚群间近交系数（ＦＩＴ）的值为极显著的正值时，则表
示群体内近交程度较严重（Ｗｅｉｒ＆ Ｃｏｃｋｅｒｈａｍ，
１９８４）。在本研究中，平均 ＦＩＳ和 ＦＩＴ值均为正值，说
明白甲鱼群体中存在一定程度的近交现象。

综合分析，本次研究的３个白甲鱼群体的遗传
分化程度很弱。由于截流后样本采集时间距截流仅

２年，且白甲鱼要经过３冬龄才能达到性成熟（丁瑞
华，１９９４），因此，要准确完整地评估彭水水电站对
白甲鱼的遗传变异的影响，还需要进行长期的监测，

并结合白甲鱼的繁殖生物学数据做进一步分析。

参考文献

丁瑞华．１９９４．四川鱼类志［Ｍ］．成都：四川科学技术出版
社：３３４．

胡世然，张竹青，周承辉，等．２００９．白甲鱼生物学特性及
人工驯养技术 ［Ｊ］．贵州农业科学，３７（１０）：１５２－
１５４．

马波，姜作发，霍堂斌．２００９．下游黑龙江茴鱼种群遗传变
异及地理分化的微卫星分析 ［Ｊ］．中国水产科学，１６
（５）：６７８－６８８．

史方，徐念，熊美华，等．２００９．利用微卫星标记评估乌江
彭水水电站对泉水鱼的遗传多样性影响 ［Ｊ］．水生态
学杂志，２（２）：１１７－１２１．

孙继英，彭光旭，胡波，等．２００７．拟环纹豹蛛种群遗传多
样性与其生境的关系 ［Ｊ］．应用生态学报，１８（５）：
１０８１－１０８５．

吴勤超，梁宏伟，李忠，等．２０１０．黄颡鱼微卫星标记的筛
选及三个野生群体的遗传结构分析 ［Ｊ］．生物技术通
报，３：１５４－１６３．

吴旭，严美姣，李钟杰．２０１０．长江中下游不同地理种群鳜遗
传结构研究 ［Ｊ］．水生生物学报，３４（４）：８４３－８５０．

周剑，陈先均，李孟均．２００７．白甲鱼食性的初步研究 ［Ｊ］．
水利渔业，２７（５）：８３，１０７．

周兴华，郑曙明，吴青，等．２００７．白甲鱼肌肉营养成分与
品质的评价 ［Ｊ］．西南大学学报（自然科学版），２９
（８）：１２３－１２８．

ＡｌｊａｎａｂｉＳＭ＆ＭａｒｔｉｎｅｚＩ．１９９７．Ｕｎｉｖｅｒｓａｌａｎｄｒａｐｉｄｓａｌｔｅｘ
ｔｒａｃｔｉｏｎｏｆｈｉｇｈｑｕａｌｉｔｙｇｅｎｏｍｉｃＤＮＡｆｏｒＰＣＲｂａｓｅｄｔｅｃｈ
ｎｉｑｕｅｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２５（２２）：４６９２－
４６９３．

ＢｏｔｓｔｅｉｎＤ，ＷｈｉｔｅＲＬ，ＳｋｏｌｎｉｃｋＭ，ｅｔａｌ．１９８０．Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ
ｏｆａｇｅｎｅｔｉｃｌｉｎｋａｇｅｍａｐｉｎｍａｎｕｓｉｎｇｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔ
ｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ［Ｊ］．ＡｍｅｒｉｃａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＨｕｍａｎ
Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，３２（３）：３１４－３３１．

ＣａｎｔｒｅｌｌＲＳ，ＣｏｓｎｅｒＣ，ＦａｇａｎＷＦ．２００２．Ｈａｂｉｔａｔｅｄｇｅｓａｎｄ
ｐｒｅｄａｔｏｒｐｒｅｙｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ：ｅｆｆｅｃｔｓｏｎｃｒｉｔｉｃａｌｐａｔｃｈｓｉｚｅ

３７２０１３年第１期　　　　　　　熊美华等，乌江彭水水电站截流前后白甲鱼群体遗传结构初步研究



［Ｊ］．ＭａｔｈｅｍａｔｉｃａｌＢｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ，１７５（１）：３１－５５．
ＦｒａｎｋｈａｍＲ，ＢａｌｌｏｕＪＤ，ＢｒｉｓｃｏｅＤＡ．２００２．Ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎｔｏ

ＣｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎＧｅｎｅｔｉｃｓ［Ｍ］．ＵＫ：ＣａｍｂｒｉｄｇｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ
Ｐｒｅｓｓ：２９－６２．

ＫｒｕｅｓｓＡ．２００３．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｌａｎｄｓｃａｐｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｈａｂｉｔａｔｔｙｐｅ
ｏｎａｐｌａｎｔｈｅｒｂｉｖｏｒｅｐａｒａｓｉｔｏｉｄｃｏｍｍｕｎｉｔｙ［Ｊ］．Ｅｃｏｇｒａ
ｐｈｙ，２６（３）：２８３－２９０．

ＮｅｉＭ．１９７８．Ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｏｆａｖｅｒａｇｅｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙａｎｄｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｓｔａｎｃｅｆｒｏｍａｓｍａｌｌｎｕｍｂｅｒｏｆｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，
８９：５８３－５９０．

ＳｈａｋｌｅｅＪＢ．１９８２．Ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｍａｒｉｎｅｆｉｓｈｅｓ
ｓｔｕｄｉｅｓｂｙｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐｒｏｔｅｉｎｓ［Ｊ］．Ｐａｃｉｆｉｃ
Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，３６：１４１－１５７．

ＳｌａｔｋｉｎＭ．１９８５．Ｇｅｎｅｆｌｏｗｉｎｎａｔｕｒａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．Ａｎｎｕａｌ
ＲｅｖｉｅｗｏｆＥｃｏｌｏｇｙａｎｄＳｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ，１６：３９３，４３０．

ＴｅｓｓｉｅｒＮ＆ＢｅｒｎａｔｃｈｅｚＬ．１９９９．Ｓｔａｂｉｌｉｔｙｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｔｒｕｃ
ｔｕｒｅａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｃｒｏｓｓｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓａｓｓｅｓｓｅｄｂｙ
ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓａｍｏｎｇｓｙｍｐａｔｒｉｃｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆｌａｎｄｌｏｃｋｅｄ
Ａｔｌａｎｔｉｃｓａｌｍｏｎ（ＳａｌｍｏｓａｌａｒＬ）［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＥｃｏｌｏｇｙ，
８：１６９－１７９．

ＶｉｇｎｉｅｒｉＳＮ．２００５．Ｓｔｒｅａｍｓｏｖｅｒｍｏｕｎｔａｉｎｓ：ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｏｆｒｉｐａｒ
ｉａｎｃｏｎｎｅｃｔｉｖｉｔｙｏｎｇｅｎｅｆｌｏｗｉｎｔｈｅＰａｃｉｆｉｃｊｕｍｐｉｎｇｍｏｕｓｅ

（Ｚａｐｕｓｔｒｉｎｏｔａｔｕｓ）［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＥｃｏｌｏｇｙ，１４（７）：１９２５
－１９３７．

ＷａｌｋｅｒＣＷ，ＶｉｌａＣ，ＬａｎｄａＡ，ｅｔａｌ．２００１．Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎ
ａｎｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎＳｃａｎｄｉｎａｖｉａｎｗｏｌｖｅｒｉｎｅ（Ｇｕｌｏ
ｇｕｌｏ）ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＥｃｏｌｏｇｙ，１０（１）：５３－
６３．

ＷｅｉｒＢＳ＆ＣｏｃｋｅｒｈａｍＣＣ．１９８４．ＥｓｔｉｍａｔｉｏｎＦｓｔａｔｉｓｔｉｃｓｆｏｒ
ｔｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅ［Ｊ］．Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，３８：
１３５８－１３７０．

ＷｒｉｇｈｔＳ．１９７８．Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｎｄｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｓｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．Ｖｏｌ．
４．Ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙｗｉｔｈｉｎａｎｄａｍｏｎｇｎａｔｕｒａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ａ］．
Ｃｈｉｃａｇｏ：ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＣｈｉｃａｇｏＰｒｅｓｓ：１－３０．

ＸｉｏｎｇＭｅｉｈｕａ，ＱｕｅＹａｎｆｕ，ＳｈｉＦａｎｇ，ｅｔａｌ．２００９．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ
ａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｌｏｃｉｉｎＯｎｙｃｈｏｓｔｏｍａ
ｓｉｍａ［Ｊ］．ＣｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎＧｅｎｅｔＲｅｓｏｕｒ，１：３８９－３９２．

ＹｅｈＦＣ，ＹａｎｇＲＣ，ＢｏｙｌｅＴ．１９９９．ＰＯＰＧＥＮＥＶｅｒｓｉｏｎｌ．３１，
ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＷｉｎｄｏｗｂａｓｅｄＦｒｅｅｗａｒｅｆｏｒＰｏｐｕｌａｔｉｏｎＧｅｎｅｔｉｃ
Ａｎａｌｙｓｉｓ［ＣＰ］．Ｅｄｍｏｎｔｏｎ：ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＡｌｂｅｒｔａａｎｄＣｅｎ
ｔｒｅｆｏｒＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＦｏｒｅｓｔｒｙＲｅｓｅａｒｃｈ．

（责任编辑　张俊友）

４７ 第３４卷第１期　 　　　　　　　　水 生 态 学 杂 志　　　　　　　　　　　　　　　　　　２０１３年１月



ＰｒｅｌｉｍｉｎａｒｙＳｔｕｄｙｏｎＰｏｐｕｌａｔｉｏｎＧｅｎｅｔｉｃＳｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＯｎｙｃｈｏｓｔｏｍａｓｉｍａＢｅｆｏｒｅａｎｄ
ＡｆｔｅｒＣｌｏｓｕｒｅｏｆＰｅｎｇｓｈｕｉＨｙｄｒｏｐｏｗｅｒＳｔａｔｉｏｎｏｎＷｕｊｉａｎｇＲｉｖｅｒ

ＸＩＯＮＧＭｅｉｈｕａ，ＳＨＡＯＫｅ，ＸＵＮｉａｎ，ＺＨＵＢｉｎ，ＳＨＩＦａｎｇ

（ＫｅｙＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＥｃｏｌｏｇｉｃａｌＩｍｐａｃｔｓｏｆＨｙｄｒａｕｌｉｃＰｒｏｊｅｃｔｓａｎｄＲｅｓｔｏｒａｔｉｏｎｏｆＡｑｕａｔｉｃＥｃｏｓｙｓｔｅｍ
ｏｆＭｉｎｉｓｔｒｙｏｆＷａｔｅｒＲｅｓｏｕｒｃｅｓ，ＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＨｙｄｒｏｅｃｏｌｏｇｙ，ＭｉｎｉｓｔｒｙｏｆＷａｔｅｒＲｅｓｏｕｒｃｅｓ

ａｎｄＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ．Ｗｕｈａｎ　４３００７９，Ｐ．Ｒ．Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：ＦｒａｇｍｅｎｔａｔｉｏｎｏｆｔｈｅＷｕｊｉａｎｇＲｉｖｅｒｅｃｏｓｙｓｔｅｍｂｙＰｅｎｇｓｈｕｉｈｙｄｒｏｐｏｗｅｒｓｔａｔｉｏｎｍａｙｄｉｓｒｕｐｔｔｈｅｒｉｖｅｒｃｏｎ
ｎｅｃｔｉｖｉｔｙａｎｄｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｏｆｆｉｓｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，ｃｏｎｓｅｑｕｅｎｔｌｙ，ｆｉｓｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｗｉｌｌ
ｂｅａｆｆｅｃｔｅｄ．Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｔｈｉｒｔｅｅｎＳｉｍｐｌｅＳｅｑｕｅｎｃｅＲｅｐｅａｔ（ＳＳＲ）ｍａｒｋｅｒｓｗｅｒｅｕｓｅｄｔｏｃｏｍｐａｒｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ａｍｏｎｇｔｈｒｅｅＯｎｙｃｈｏｓｔｏｍａｓｉｍａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗｈｉｃｈｗｅｒｅｃｏｎｓｉｓｔｅｄｏｆｂｅｆｏｒｅｃｌｏｓｕｒｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆＰｅｎｇｓｈｕｉｈｙｄｒｏｐｏｗ
ｅｒｓｔａｔｉｏｎ（ＢＣ），ａｂｏｖｅｄａｍｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｆｔｅｒｃｌｏｓｕｒｅ（ＡＤ），ａｎｄｂｅｌｏｗｄａｍｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｆｔｅｒｃｌｏｓｕｒｅ（ＢＤ）ｆｒｏｍ
２００６ｔｏ２００９．Ｅｘｐｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ（Ｈｅ），ｏｂｓｅｒｖｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ（Ｈｏ），ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ
（ＰＩＣ）ａｎｄｎｕｍｂｅｒｏｆｅｆｆｅｃｔｉｖｅａｌｌｅｌｅｓ（Ｎｅ）ｗｅｒｅａｌｌｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ．ＴｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＡＤ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｗａｓｈｉｇｈｅｓｔ，ａｎｄｔｈｅｏｔｈｅｒｔｗｏｗｅｒｅｌｏｗｅｒ．ＨｅａｎｄＰＩＣｖａｌｕｅｏｆＡＤｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｗｅｒｅｈｉｇｈｅｓｔｗｉｔｈｖａｌｕｅｓ
ｏｆ０．６８６９ａｎｄ０．６２８．ＴｈｅｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔａｎｄＮｅｉ′ｓｓｔａｎｄａｒｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｗｅｒｅｃｏｍｐｕｔｅｄｂａｓｅｄ
ｏｎｔｈｅａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ．ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎａｎｄｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌｐａｒｔｉｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｗｅｒｅｅｖａｌｕａｔｅｄｂｙＦｓｔ
ａｎｄＮｍ．Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔａｍｏｎｇｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ（Ｆｓｔ）ｗａｓ０．０４６６，ｗｈｉｃｈｓｈｏｗｅｄｗｅａｋｇｅ
ｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｐｒｅｓｅｎｔａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．Ｇｅｎｅｆｌｏｗ（Ｎｍ）ｂｅｔｗｅｅｎｐｒｉｍｅｒｓｖａｒｉｅｄｆｒｏｍ１．０３９０ｔｏ２１．７７９５ａｎｄ
ｔｈｅｍｅａｎＮｍｗａｓ５．１０９２．ＴｈｅＵＰＧＭＡｃｌｕｓｔｅｒｆｉｇｕｒｅｔｈａｔｗａｓｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｍａｔｒｉｘ
ｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅＢＣａｎｄＢＤｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗｅｒｅｃｌｕｓｔｅｒｅｄｔｏｇｅｔｈｅｒｆｉｒｓｔｌｙ，ａｎｄｔｈｅｎｂｅｃｌｕｓｔｅｒｅｄｗｉｔｈＡＤｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．
ＴｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆｔｈｅｓｔｕｄｙｓｈｏｗｅｄｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｔｈｅｔｈｒｅｅＯ．ｓｉｍａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗａｓｈｉｇｈ，ａｎｄｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｖａｒ
ｉａｔｉｏｎａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗａｓｗｅａｋ．Ｌｏｎｇｔｅｒｍｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇａｎｄｍｏｒｅａｎａｌｙｓｉｓｗｉｌｌｂｅｎｅｃｅｓｓａｒｙｔｏａｓｓｅｓｓｔｈｅｉｍｐａｃｔ
ｂｙＰｅｎｓｈｕｉｈｙｄｒｏｐｏｗｅｒｓｔａｔｉｏｎｏｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎＯ．ｓｉｍａ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：Ｏｎｙｃｈｏｓｔｏｍａｓｉｍａ；ｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅ；ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ；Ｐｅｎｇｓｈｕｉｈｙｄｒｏｐｏｗｅｒｓｔａｔｉｏｎ

５７２０１３年第１期　　　　　　　熊美华等，乌江彭水水电站截流前后白甲鱼群体遗传结构初步研究


