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摘要 : 20 世纪 90 年代 , 中国引进了一批体色呈金黄色的草鱼( Ctenopharyngodon idellus) , 生产上俗称金草鱼。为

了解金草鱼群体的遗传结构和遗传多样性 , 利用 15 个微卫星 DNA 标记对金草鱼群体与中国草鱼群体( 长江水系

的沅江群体、宁乡群体、洪湖群体和珠江水系的西江群体) 进行遗传结构和系统进化分析。结果表明 15 个微卫

星位点均具有较高的多态性 , 多态信息含量( PIC) 为 0. 763 ～0. 939。金草鱼群体的遗传多样性水平[ 期望杂合度

( HE) = 0. 662] 低于中国草鱼群体[ HE = 0. 852 ～0. 885] 。遗传分化指数 ( FST) 分析显示, 金草鱼群体与沅江群体

之间的遗传分化属于高度分化( 0. 15 < FST < 0. 25) , 与其他 3 个草鱼群体之间属于中度分化( 0. 05 < FST < 0. 15) 。

遗传距离分析显示 , 金草鱼群体与西江群体遗传距离( DA) 最小( 0. 476 3) , 与沅江群体最大( DA = 0. 810 7) 。基

于遗传距离构建的 NJ系统进化树显示 , 4 个中国草鱼群体聚为一支 , 金草鱼群体单独为另一支。研究结果显示

金草鱼群体的遗传多样性低于中国的草鱼群体 , 亲缘关系也较远。
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Abstract: Gold grass carp is a kind of grass carp ( Ctenopharyngodon idellus) that was introduced from abroad in the 1990s. We

used 15 microsatellite markers to analyze the genetic structure and genetic diversity of gold grass carp population and four grass carp

populations [ Yuanjiang ( YJ) , Ningxiang ( NX) , Honghu ( HH) and Xijiang ( XJ) ] from the Yangtze River and the Pearl River of

China. The results show that all the 15 microsatellite loci were highly polymorphic, with polymorphism information content ( PIC) of

0. 763 ～0. 939. The expected heterozygosity ( HE ) of gold grass carp population was 0. 662, lower than those of the four Chinese

grass carp populations ( HE = 0. 852 ～0. 885) . The analysis of genetic differentiation index ( FST ) indicates that the FST between

gold grass carp population and YJ, NX, HH, XJ populations were 0. 157 2, 0. 129 5, 0. 147 5 and 0. 114 4, respectively. Ge-

netic distance analysis shows that the genetic distance between gold grass carp population and XJ population was the shortest

( 0. 476 3) , and was the longest with YJ population ( 0. 810 7) . The NJ phylogenetic tree based on genetic distance shows that the

four Chinese grass carp populations clustered together as one branch, and gold grass carp population as another. The result shows
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that the genetic diversity of gold grass carp population is lower than that of Chinese grass carp population, with relative distant genet-

ic relationship.

Key words: Ctenopharyngodon idellus; genetic structure; microsatellite; genetic distance; heterozygosity

  

草鱼 ( Ctenopharyngodon idella) 属 于鲤形目、

鲤科、雅罗鱼亚科、草鱼属 , 又名鲩鱼
[ 1 ]

。金草

鱼又名俄罗斯金草鱼、金丝鲩
[ 2 ]

, 形态体型与草

鱼相似 , 体呈金黄色或黄白色 , 20 世纪 90 年代

由广东省佛山市顺德区从国外引进, 由于其生长

迅速、产量 高、肉质 肥嫩、味道鲜美、颜 色美

观, 可以加工为生鱼片 , 也可以用于观赏渔业和

休闲渔业, 目前已经在广东、福建等地具有一定

的养殖规模
[ 3]

。草鱼是中国四大家鱼之一, 广泛

分布于中国各大江河水系中
[ 4] , 20 世纪以来, 科

研工作者对长江、珠江和黑龙江草鱼种群的形

态、生长和生化遗传结构等方面进行系统比较分

析, 结果表明不同水系种群间在形态、生长和生

化等方面均存在一定程度的差异
[ 5]

。金草鱼自引

入中国后, 遗传背景和遗传结构尚不清楚, 金草

鱼的分类地位, 种群遗传多样性现状及与中国草

鱼的亲缘关系还未见报道。关于不同草鱼群体之

间遗传变异及相互关系的研究较多
[ 6]

, 研究方法

也 比 较 多, 如 同 工 酶
[ 7 -8]

、 mtDNA-RFLP[ 9 -10 ]
、

RAPD
[ 1 1]

、SSR
[ 12 -1 4]

和 SNP
[ 15 ]

分析等。在这些分

析方法中, 微卫星 ( microsatellite) 又称简单序列重

复( simple sequence repeat, SSR) 标记, 是广泛分

布于真核生物基因组中的一种中度重复序列, 具

有量大、共显性、多态性高、可重复性好、操作

简便等特点
[ 16 -18 ] , 已被广泛用于研究水产动物的

遗传多样性和遗传结构
[ 19 -2 2]

。

该研究利用微卫星标记对金草鱼群体和来自中

国长江水系与珠江水系的 4 个草鱼群体进行遗传结

构比较分析, 旨在从群体遗传结构角度探索金草鱼

群体与中国草鱼群体之间的遗传进化关系, 进一步

了解金草鱼的分类地位; 并通过遗传多样性分析,

为将来金草鱼的良种选育和遗传改良提供理论依

据。

1

 

材料与方法

1.1

 

实验材料

1. 1. 1

 

草鱼样本

  

该研究共 5 个群体, 金草鱼

图 1

 

金草鱼

Fig. 1

 

Gold grass carp

图 2

 

普通草鱼

Fig. 2

 

Grass carp

( GGC) 群体30尾 ( 图1) , 取自南海通威水产科技

有限公司。4 个中国草鱼群体分别为西江群体

( XJ) 于 2005 年取自珠江水系西江江段 , 宁乡群

体 ( NX) 于 2004 年取自长江支流湘江江段, 沅江

群体( YJ) 于 2004 年取自长江支流沅江江段, 洪

湖群体 ( HH) 于 2004 年取自长江主流湖泊洪湖。

长江水系和珠江水系样本都是从江或湖里捕捞的

野生小草鱼 ( 图 2) , 养殖到 ( 13. 0 ±2. 0) kg 后取

鳍条组织用无水乙醇固定 , - 20 ℃保存于珠江水

产研究所, 每个群体取 30 尾用于该研究。

1. 1. 2

 

微卫星引物

  

该研究采用微卫星标记引

物序列均来自文献 [ 23] ～[ 25] , 通过扩增验证,

共挑选 15 对扩增稳定、多态性高的微卫星引物用

于研究。上游引物 5′端加上 FAM 或 HEX 荧光标

记, 引物均由上海捷瑞生物工程有限公司合成, 引

物信息见表 1。

1.2

 

实验方法

1. 2. 1

 

DNA 提取

  

采用海洋动物组织基因组

DNA 提取试剂盒[ 天根生化科技 ( 北京) 有限公司]

提取鳍条组织的基因组 DNA。提取的基因组 DNA

首先用 1. 0% 的琼脂糖凝胶电泳检测质量, 然后用

紫外分光光度计 ( Eppendorf 公司 AG22331 型 ) 检测

浓度, 用去离子双蒸水稀释至 50 ng·μL
- 1

, - 20

℃保存备用。
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表 1

 

草鱼 15 个微卫星引物序列

Tab.1

 

Primer sequences of 15 microsatellite markers for grass carp

位点

locus
重复序列

repeat sequence
引物序列 ( 5′→3′)

primer sequence
片段大小

allete size
退火温度 /℃

annealing temperature
引至

Reference

HLJC118 ( GA) 50 F: FAM-AGCACATTCAGGGAGGAC 94 ～178 60 周盼

R: AGCAAAGCAGCAAACCTCTC

HLJC137 ( ATCT) 6 ( TCCA) 5 F: HEX-CCCGCTGACATTCTGATT 220 ～280 60 李文升

R: AGCAATTCATATGGCCTTCG

HLJC165 ( CTAT) 27 F: FAM-AACTCGCTCTCAAATTCTCA 163 ～271 60 李文升

R: AGGGTGTGTGGGCTATGTGT

HLJC148 ( GGAT) 7 ( GATA) 10 F: HEX-CAGACGGATGGATGGATG 165 ～245 60 李文升

R: CTTTCAAAATGTGGAGTCTTGC

Cid0012 ( TG) 31 F: FAM-ACAGTGCTAAACCTGCCAGTCAGTG 130 ～192 55 傅建军

R: ACAGCAGCACCAGTGGACATCAT

Cid0001 ( AC) 32 F: HEX-GTGTTGCTGGATAATGGGA 210 ～274 57 傅建军

R: TGGTGAACTCAAGAGGTGTG

Cid0017 ( CA) 24 F: FAM-CTGGCCCCGGAGGAGACG 324 ～372 58 傅建军

R: AGCAGCGACCGCAGAAGATGAT

Cid0044 ( GT) 29 F: HEX-TTGTGGTGGATCGGCCTGTATTT 362 ～420 55 傅建军

R: GAGCTGCCCAAGCGTGTGC

Cid0036 ( CA) 26 F: FAM-CCAGGGGCAAAACACAGACAATACTC 102 ～154 57 傅建军

R: AGGAAGCCATTCTTTGGATCTCATTAG

Cid0004 ( TG) 25 F: HEX-ATCCCCTCTCAATTGACTCACAGTT 169 ～219 55 傅建军

R: GCTGGCATCTATTTTGAATTCTTATTG

Cid0002 ( AC) 33 F: FAM-GCAGGCTGCTGAAGAATA 246 ～312 56 傅建军

R: AACTTACTGACCCCAAACC

Cid1528 ( CT) 18 F: HEX-GCTGGTTTAAACAGGCACACCTTC 326 ～358 55 遗传图谱

R: TTGGGACGGAAAGCTGCTCTG

Cid0058 ( TG) 28 F: FAM-AAGGGAGAGGGAGAAGGAAGAGA 138 ～196 56 傅建军

R: AGGCGGAGGAGTGAAACGAA

Cid1525 ( GA) 26 F: HEX-AAGAGCCCACACTTACGTGACTGT 227 ～271 55 遗传图谱

R: GTTTTTCCCTTTAACCCGTCTCT

Cid0909 ( CA) 20 F: FAM-CATGTAGTCCACCGCCTGATGAT 312 ～352 55 遗传图谱

R: GAAGGGGCAGCTTGAAATCCA

1. 2. 2

 

PCR 扩增

  

扩增反应体系总体积为 20

μL, 包含 2. 0 μL 10 ×buffer、2 μL 氯化镁( MgCl2 )

( 25 mmol·L - 1 ) 、0. 4 μL dNTP( 10 mmol·L - 1 ) 、上

下游引物 ( 10 μmol·L - 1 ) 各 0. 2 μL、1 μL 模板

DNA、0. 4 μL Taq 酶 ( 5 U·μL
- 1

) ( Fermentas 公

司) , 13. 8 μL去离子双蒸水。PCR 扩增反应条件

为 94 ℃预变性 3 min 后进入 35 个循环, 94 ℃变性

15 s, 退火 15 s, 72 ℃延伸 30 s, 循环结束后 72

℃再延伸 3 min, 4 ℃保存。

1. 2. 3

 

PCR 产物检测及分型

  

微卫星基因分

型委托上海捷瑞生物工程有限公司完成 , PCR 扩

增产物经过 1. 2% 的琼脂糖凝胶电泳检测后, 根

据条带亮度, 使用灭菌的去离子双蒸水将 PCR 产

物稀释 5 ～10 倍后 , 与 ROX 500 内标混匀 , 用

ABI3730XL测序仪 ( 美国 ABI 公司 ) 进行毛细管电

泳检测。通过 Peak Scanner Software V1. 0 软件读
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取扩增产物的分子量, 根据各微卫星在不同个体

中的分 子量 差异 确 定各 个 体各 基因 座 的基 因

型
[ 26 ]

。

1.3

 

数据统计与分析

在各个体各位点的基因型确定之后, 用 POP-

GEN 3. 2 软件
[ 27 ]

计算等位基因数 ( NA ) 、有效等位

基因数( NE) 、观测杂合度( HO ) 、期望杂合度( HE )

和群体间遗传距离 ( DA ) 。利用 MEGA 5. 0 软件根

据 Nei 氏遗传距离使用邻接法 ( neighbor-joining,

NJ) 构建系统树
[ 28 ]

。用 CERVUS 3. 0 软件计算多态

信 息 含 量 ( polymorphism information content,

PIC)
[ 29 ]

。用 ARLEQUIN 3. 1 软件计算群体间遗传

分化指 数 ( FST ) 和 群 体 分 子 方 差 分 析 ( AMO-

VA)
[ 30 -31 ]

。使用 STRUCTURE 2. 3 软件执行假设 K

( 1-7) , 20 次重复, 参考 EVANNO 等
[ 32 ]

的方法利

用似然值计算△K, 获得群体数 K。

2

 

结果与分析

2.1

 

微卫星的 PCR 扩增结果

15 对微卫星引物对金草鱼群体和 4 个中国草

鱼群体共 150 个个体基因组 DNA 进行扩增, 均获

得目的条带。数据统计后发现 15 对微卫星引物在

5 个群体中共获得等位基因 319 个, 各位点的 NA

为 15 ～37 个, 平均 NA 为 21. 27 个。PIC 为 0. 763

～0. 939, 均属于高度多态性位点( PIC > 0. 5) , 具

体信息见表 2。15 个微卫星位点在 4 个中国草鱼群

体中均属于高度多态性位点 ( PIC > 0. 5) , 而在金

草鱼 群 体 中 有 3 个 位 点 HLJC118、 Cid1528 和

Cid1525 的 PIC 分别为 0. 438、0. 358 和 0. 461, 为

中度多态位点( 0. 25 < PIC <0. 5) 。

表 2

 

草鱼 15 个微卫星位点的遗传多样性信息

Tab.2

 

Statistics of five populations of grass carp using 15 microsatellite loci

位点
locus

等位基因数
NA

有效等位基因数
NE

观察杂合度
HO

期望杂合度
HE

多态信息含量
PIC

HLJC118 37 17. 29 0. 693 0. 945 0. 939

HLJC137 15 8. 40 0. 840 0. 884 0. 870

HLJC165 26 15. 33 0. 913 0. 938 0. 931

HLJC148 19 11. 50 0. 880 0. 916 0. 907

Cid0012 24 5. 37 0. 733 0. 817 0. 798

Cid0001 23 5. 97 0. 700 0. 835 0. 818

Cid0017 18 8. 47 0. 913 0. 885 0. 871

Cid0044 18 5. 90 0. 580 0. 833 0. 816

Cid0036 18 9. 90 0. 873 0. 902 0. 890

Cid0004 19 8. 15 0. 787 0. 880 0. 866

Cid0002 24 14. 01 0. 887 0. 932 0. 924

Cid1528 18 4. 56 0. 727 0. 783 0. 763

Cid0058 23 10. 07 0. 940 0. 904 0. 893

Cid1525 19 6. 35 0. 767 0. 845 0. 825

Cid0909 18 10. 09 0. 753 0. 904 0. 893

均值 mean 21. 27 9. 42 0. 799 0. 880 0. 867

2.2

 

群体遗传多样性

4 个中国草鱼群体的遗传多样性整体相差不

大, 而金草鱼群体遗传多样性明显低于 4 个中国草

鱼群体 ( 表 3) 。金草鱼群体的平均 NA 为 6. 667,

平均 NE 为 3. 138, 低于中国草鱼群体的平均 NA

( 12. 333 ～15. 400) 和平均 NE ( 7. 417 ～9. 210) 。金

草鱼群体的平均 HO 为 0. 633, 平均 HE 为 0. 662,

低于中国草鱼群体的平均 HO ( 0. 827 ～0. 851) 和平

均 HE( 0. 852 ～0. 885) 。金草鱼的平均 PIC 也低于

中国草鱼群体。
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表 3

 

草鱼群体的遗传多样性信息

Tab.3

 

Genetic information for 15 microsatellite loci of five grass carp populations

参数
index

金草鱼
GGC

沅江
YJ

宁乡
NX

洪湖
HH

西江
XJ

等位基因数 NA 6. 667 12. 333 14. 867 15. 333 15. 400

有效等位基因数 NE 3. 138 7. 417 9. 069 8. 900 9. 210

观察杂合度 HO 0. 633 0. 836 0. 827 0. 849 0. 851

期望杂合度 HE 0. 662 0. 852 0. 885 0. 885 0. 885

多态信息含量 PIC 0. 599 0. 822 0. 859 0. 860 0. 857

2.3

 

群体间的遗传分化

4 个 中 国 草 鱼 群 体 间 的 FST 为 0. 004 1 ～

0. 027 4, 为轻度分化( FST < 0. 05) ( 表 4) 。金草鱼

群体与宁乡群体、洪湖群体和西江群体之间的 FST

分别为 0. 129 5、0. 147 5 和 0. 114 4, 为中度分化

( 0. 05 < FST < 0. 15 ) ; 与沅江群体之间的 FST 为

0. 157 2, 为高度分化( 0. 15 < FST <0. 25) 。

在 AMOVA 分析中, 对 4 个中国草鱼群体进行

分析, 结果显示有 1. 16% 的遗传变异来自于群体

间, 98. 39% 的遗传变异来自群体内 ( 表 5) ; 把 4

个中国草鱼群体作为一个群体, 金草鱼群体作为另

一个群体进行 AMOVA 分析, 结果显示有 11. 99%

的遗传变异来自于群体间, 88. 01% 的遗传变异来

自于群体内( 表 6) 。

2.4

 

遗传距离

依据 NEI 和 LI[ 3 3]
计算群体间的 DA , 结果表

明, 4 个中国草鱼群体间的遗传距离较小, 其中宁

乡群体与西江群体的遗传距离最小 ( DA = 0. 095

3) , 沅江群体与西江群体的遗传距离最大 ( DA =

0. 252 4) ( 表 4) 。金草鱼群体与中国草鱼群体的遗

传距离较大, 其中与西江群体的遗传距离最小 ( DA

= 0. 476 3) , 与沅江群体间的遗传距离最大 ( DA =

0. 810 7) 。NJ聚类图显示中国 4 个草鱼群体先聚

为一类, 然后与金草鱼群体聚在一起( 图 3) 。

表 4

 

5个草鱼群体的遗传距离( 对角线下) 和遗传分化指数( 对角线上)

Tab. 4

 

Nei′s genetic distance ( below diagonal) and pairwise FST( above diagonal) among five populations of grass carp

金草鱼
GGC

沅江
YJ

宁乡
NX

洪湖
HH

西江
XJ

金草鱼 GGC 0. 157 2** 0. 129 5** 0. 147 5 ** 0. 114 4**

沅江 YJ 0. 810 7 0. 024 7** 0. 016 4 ** 0. 027 4**

宁乡 NX 0. 602 5 0. 229 3 0. 010 7 ** 0. 004 1

洪湖 HH 0. 787 4 0. 163 4 0. 149 7 0. 017 8**

西江 XJ 0. 476 3 0. 252 4 0. 095 3 0. 213 8

 

注 : ** . 分化达到极显著水平 ( P < 0. 01)

 

Note: ** indicates very significant difference at P < 0. 01 level.

表 5

 

4个中国草鱼群体的 AMOVA 分析

Tab.5

 

AMOVA analysis among four populations of grass carp

变异来源
source of variation

自由度
DF

平方和
SS

方差组分
variance component

百分率 /%
percentage

群体间 among populations 3 40. 013 0. 107 99 1. 61

群体内 within populations 236 1 552. 033 6. 581 11 98. 39

总变异 total 239 1 592. 046 6. 689 10
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表 6

 

金草鱼与中国草鱼群体的 AMOVA 分析

Tab.6

 

AMOVA analysis of populations of gold grass carp and grass carp

变异来源
source of variation

自由度
DF

平方和
SS

方差组分
variance component

百分率 /%
percentage

群体间 among populations 1 89. 404 0. 861 92 11. 99

群体内 within populations 298 1 884. 696 6. 326 72 88. 01

总变异 total 299 1 974. 100 7. 188 64

图 3

 

基于 Nei′s 遗传距离构建的 5 个草鱼群体的 NJ聚类树

Fig. 3

 

NJ clustering using Nei′s unbiased genetic distance

( 1978) of five populations of grass carp

图 4

 

金草鱼和草鱼群体在 K = 2 时遗传结构图

Fig. 4

 

Clustering result of gold grass carp and grass carp

populations from STRUCTURE ( K = 2)

2.5

 

群体遗传结构分析

根据 STRUCTURE 软件运算结果计算 ΔK, 当

K = 2 时, ΔK出现峰值, 因此把所有分析个体分为

2 个理论群 ( 图 4) 。中国 4 个草鱼群体聚为一群,

金草鱼单独为另一群。

3

 

讨论

3.1

 

金草鱼的群体多样性

群体遗传多样性是生物进化和分化的基础, 生

物为了适应环境的变化会产生不同的基因型。遗传

变异越大和杂合度越高的生物对环境的适应能力也

越强, 在生长、繁殖、抗病等方面 也更具有优

势
[ 34]

。等位基因数、杂合度和多态信息含量等遗

传参数均能反映群体的遗传多样性水平, 其数值的

大小直接反映群体的基因丰富度和遗传多样性大

小
[ 3 5]

。在这些参数中最常用 H来描述物种的遗传

多样性, 群体 H 是指检测位点上群体杂合子的频

率, 反映了群体的杂合程度
[ 24] , 其数值越高, 表

明该群体的遗传变异越大, 遗传多样性丰富; 数值

越低, 则群体遗传变异越小, 遗传多样性匮乏
[ 36]

。

该研究中的草鱼群体的 HE 为 0. 852 ～0. 885, 与傅

建军等
[ 2 3]

( HE = 0. 831 ～0. 885) 、LIU 等
[ 37 ]

( HE =

0. 71 ～0. 82) 和周盼等
[ 24 ]

( HE = 0. 711 4 ～0. 804 5)

研究的草鱼群体的期望杂合度结果相似, 说明中国

草鱼群体的杂合度较高, 而金草鱼群体的 HE 为

0. 662, 低于中国草鱼群体。金草鱼的遗传多样性

较低的原因可能是由于金草鱼引入中国时的亲本数

量偏少, 加上随后的繁殖过程中近交导致遗传多样

性下降, 也不排除原产地金草鱼的遗传多样性就比

较低的可能性, 具体原因还有待于进一步研究。

3.2

 

金草鱼的遗传变异

FST是衡量群体间遗传分化程度的重要参数,

评判标准一般为轻度分化 FST < 0. 05, 中等分化

0. 05 < FST <0. 15, 高度分化 0. 15 < FST < 0. 25, 极

高度分化 0. 25 < FST < 1. 00[ 38 ]
。金草鱼群体与中国

草鱼群体之间的遗传分化程度属于中等分化到高度

分化, 表明金草鱼群体与中国草鱼群体之间的遗传

分化明显; 而中国草鱼群体之间分化较低, 仅为轻

度分化。CHEN 等
[ 39 ]

对中国草鱼群体 ( 长江、珠

江、黑龙江) 和移居草鱼群体 ( 美国、日本、匈牙

利) 的遗传多样性研究发现: 中国草鱼群体之间的

遗传分化较低 ( FST = 0. 008 2 ～0. 075 9, 平均为

0. 036) , 而移居草鱼群体之间的遗传分化较高( FST

= 0. 068 8 ～0. 167 7, 平均为 0. 121) , 其中日本草

鱼群体由于移居时间较早而与其他群体有显著的差

异 ( FST = 0. 110 2 ～0. 167 7) 。移居群体与土著群体

的遗传分化往往是由于建群者效应或瓶颈效应, 这

All Rights Reserved. South China Fisheries Science http://www.schinafish.cn



 

第 2 期

 

朱

 

冰等 : 金草鱼与中国 4 个草鱼群体的微卫星多态性比较分析

 

]57

   
种效应往往会导致遗传多样性的降低

[ 4 0-41] , 草鱼

等繁殖周期较长的鱼类, 由于世代周期较长使得突

变概率相对较低, 这种效应会更显著
[ 42 ]

。由于中

国引入金草鱼的时间较短, 目前在中国经历的世代

还不多, 因此这种遗传分化能较好地反映出国外金

草鱼群体与中国草鱼的遗传分化。通过 AMOVA 分

析也发现金草鱼群体与中国草鱼群体之间的遗传分

化有 11. 99% 来自群体间, 而中国草鱼群体之间的

遗传分化只有 1. 61% 来自群体间。从 DA 的数据来

看中国草鱼群体之间 的遗传距 离为 0. 095 3 ～

0. 252 4, 而金草鱼群体与中国草鱼群体的遗传距

离较大( DA =0. 476 3 ～0. 810 7) , 可见金草鱼群体

与中国草鱼群体遗传分化比较大。从 NJ 系统进化

树的结果来看, 4 个中国草鱼群体先聚为一支, 而

金草鱼群体单独聚为另一支, 说明金草鱼群体与中

国草鱼群体存在较大差异。STRUCTURE 软件分析

的聚类结果与 NJ聚类结果类似, 同样说明金草鱼

与中国草鱼群体之间具有较大的遗传分化。鱼类的

体色变异是一种常见现象
[ 43 ] , 中国早在 1975 年就

有关于红色草鱼的报道, 并且对其形态特征和生长

性能作了相应的研究
[ 44-45]

, DAVID 等
[ 46 ]

对白化草

鱼、郑国栋等
[ 47]

对红色草鱼也进行过遗传方面的

研究, 研究显示白化草鱼和红色草鱼遗传多样性均

较低, 红色草鱼和白化草鱼与金草鱼的亲缘关系有

待进一步探讨。通过以上研究可以看出金草鱼与中

国草鱼群体之间的遗传结构存在较大差异, 遗传距

离较大, 亲缘关系也较远, 因此推测金草鱼是来自

国外的一个地方种, 而非中国草鱼的变异种。可进

一步开展金草鱼种质特性、生长性能和抗病等经济

性状的研究。
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