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摘　要：为了解侧条光唇鱼（Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓｐａｒａｌｌｅｎｓ）的遗传多样性及染色体核型，文章通过传统形态学及框架
结构测量研究北江侧条光唇鱼的形态学特征，活体注射植物凝集素（ＰＨＡ）和秋水仙素研究其染色体核型，对线
粒体ＤＮＡ扩增及测序研究其遗传多样性。形态学结果显示，该群体的可数性状及可量性状与《中国动物志》存
在一定的差异，如：可数性状中胸鳍鳍条数为１２～１４，而《中国动物志》中为１４～１６；可量性状中体长／体高、体
长／头长、头长／吻长的比值均明显大于《中国动物志》中所描述的比值。Ｐｅａｒｓｏｎ相关分析表明，１０项可量性状
和１７项框架结构性状均与体重呈极显著正相关（Ｐ＜００１）。侧条光唇鱼的核型公式为 ２ｎ＝１４ｍ＋１６ｓｍ＋
８ｓｔ＋１２ｔ，染色体臂数ＮＦ＝８０，未发现异型性染色体。侧条光唇鱼线粒体Ｃｙｔｂ基因与Ｄｌｏｏｐ序列分析显示，碱
基Ａ＋Ｔ含量均高于Ｃ＋Ｇ含量，且Ｇ含量最低，表现出明显的碱基偏倚性。基于Ｄｌｏｏｐ序列和Ｃｙｔｂ基因各单
倍型之间的遗传距离分别为 ０００１～０００４和 ０００１～０００３，表明该群体各单倍型之间的遗传距离很近。
Ｄｌｏｏｐ序列和Ｃｙｔｂ基因的单倍型多样性指数（Ｈｄ）、核苷酸多样性指数（Ｐｉ）和平均核苷酸差异数（ｋ）分别为
０４１４、００００７１、０５１４和 ０３８４、００００４１、０４６４，表明该群体的遗传多样性处于较低水平。
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　　侧条光唇鱼（Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓｐａｒａｌｌｅｎｓ）属鲤形目
（Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ）鲤科（Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ）

"

亚科（Ｂａｒｂｉ
ｎａｅ）光唇鱼属（Ａｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ），俗称石花鱼，主要
分布于珠江水系和广西柳江水域［１－２］，喜栖于石

砾底质的清水河溪中，生活在急流水中下层。侧

条光唇鱼脂肪含量高，肉质鲜美，为珠江流域山区

及丘陵地区的中小型经济鱼类［２］。种群的遗传多

样性一般是指群体内所有个体遗传物质的变异程

度，变异程度越高，遗传多样性就越高；反之越低。

遗传多样性是物种生存与进化的物质基础［３］，遗

传多样性高的种群具有更强的进化潜力，能适应

复杂的环境，保证物种的延续；而遗传多样性低的

种群，对环境的适应性下降，在进化中逐渐灭

绝［４］。通过研究侧条光唇鱼种群的遗传多样性，

可以探索其进化历程和进化潜力，有利于评估和

保护其遗传多样性，可以为其遗传育种和资源保

护提供理论依据和数据支持［５］。

形态学特征是最直观且容易获得的指标，能

够总体上反映物种的变异程度［６］，但因其易受环

境的影响，对物种遗传多样性的反映也有较大误

差，所以往往作为遗传多样性分析的辅助手段。

染色体是遗传物质的主要载体，染色体核型具有

种质特异性，研究物种的染色体核型对探讨其分

类地位、系统演化、种质鉴定和群落分析等具有重

要作用［７］。线粒体ＤＮＡ具有结构简单、进化速度
快、拷贝数多、多态性和母系遗传等特点［８］，在鱼类

分子群体遗传学中应用广泛。其中，Ｄｌｏｏｐ、Ｃｙｔｂ
基因进化较快，适于种群水平差异的研究［９］。

目前，国内外有关侧条光唇鱼的研究主要集

中于形态学特征比较［１０－１１］、繁殖生物学研

究［２，１２］、年龄与生长特征分析［１３］、线粒体基因组与

系统发育研究［１４－１６］等方面，对其遗传多样性及染

色体核型分析的研究尚未见报道。本文从形态

学、染色体和线粒体 ＤＮＡ３个水平上系统地研究
了北江流域侧条光唇鱼的遗传多样性和遗传结

构，旨在为其遗传多样性评估和种质资源的开发

利用提供基础资料。

１　材料与方法

１．１　实验材料
于２０１６－２０１７年从韶关市曲江区马坝镇渔

民住处附近采集野生侧条光唇鱼 ３８尾，其中 ３０
尾（体长５５２～９８０ｃｍ）用于形态学测量，并取适
量的背部肌肉置于２ｍＬ离心管中，用９５％乙醇固
定并保存于 －２０℃冰箱中，用于后续 ＤＮＡ提取。
８尾用于染色体标本制作及核型分析。
１．２　形态学测量

参考刘苏等［１７］的测量方法略作改动，选取１０
个解剖学坐标点，分别测量３０尾侧条光唇鱼的形
态参数，包括１１项可量性状（体重、全长、体长、头
长、吻长、眼径、眼间距、体高、体宽、尾柄长和尾柄

高）、７项可数性状（侧线鳞数、侧线上鳞数、侧线
下鳞数、胸鳍条数、背鳍条数、腹鳍条数、臀鳍条

数）和 １７项框架参数（Ｌ１～２、Ｌ１～３、Ｌ１～１０、Ｌ２～３、
Ｌ２～９、Ｌ２～１０、Ｌ３～４、Ｌ３～９、Ｌ４～５、Ｌ４～８、Ｌ４～９、Ｌ５～６、Ｌ５～７、

９７
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Ｌ６～７、Ｌ７～８、Ｌ８～９、Ｌ９～１０）（图１）。其中，体重用电子
天平（精度为０１ｇ）称量，其余可量性状和框架参
数均使用电子游标卡尺（精度为０１ｍｍ）测量。

图１　侧条光唇鱼的框架参数示意图
Ｆｉｇ．１　ＳｃｈｅｍａｔｉｃｆｒａｍｅｗｏｒｋｐａｒａｍｅｔｅｒｏｆＡ．ｐａｒａｌｌｅｎｓ

注：１－吻端，２－胸鳍起点，３－腹鳍起点，４－臀鳍起点，５－臀鳍基

部末端，６－尾鳍基部下端，７－尾鳍基部上端，８－背鳍基部末端，

９－背鳍起点，１０－鳃盖骨前端上侧

１．３　染色体标本制备及核型分析
参考林义浩［１８］、舒琥等［１９］提出的植物凝集素

（ｐｈｙｔｏａｇｇｌｕｔｉｎｉｎ，ＰＨＡ）体内注射法，稍作改良进行
侧条光唇鱼的染色体标本制备。在１００倍油镜下
观察，选取１００个染色体分散良好、无明显缺失的
中期分裂相细胞，进行显微摄影。统计这些图像

中的染色体数，以其众数作为侧条光唇鱼的染色

体数。选取数目完整、浓缩适中（正中期）、分散良

好和形态清晰的分裂相，测量每条染色体的臂长，

计算其臂比值和相对长度，按 Ｌｅｖａｎ等［２０］所设立

的分类标准对其进行染色体分类、配对和排列。

１．４　基因组ＤＮＡ的提取、扩增与测序
使用通用型 ＤＮＡ小量提取试剂盒（迈宝，中

国）提取侧条光唇鱼的总 ＤＮＡ，使用琼脂糖凝胶
电泳和 Ｂｉｏｔｅｋ（美国）检测所提取 ＤＮＡ的质量和
纯度，于－２０℃保存。ＰＣＲ扩增引物由生工生物
工程（上海）股份有限公司合成，Ｄｌｏｏｐ控制区引
物序列分别为 Ｄ１Ｆ：ＴＡＡＣＴＣＣＣＡＣＣＡＣＴＧＧＣＴＣＣ
和Ｄ１Ｒ：ＧＣＡＣＣＣＡＴＣＴＴＧＧＣＡＴＣＴＴＣ，Ｃｙｔｂ基因引
物序列分别为 Ｃ１Ｆ：ＴＡＡＧＧＣＧＴＴＧＧＡＴＴＡＧＡＡＧＣ
和 Ｃ１Ｒ：ＣＧＧＡＴＴＡＣＡＡＧＡＣＣＧＡＴＧＣ。ＰＣＲ反应
体系为２５μＬ，包含：２×ＴａｑＭａｓｔｅｒＭｉｘ１２５μＬ，
ＤＮＡ模板３μＬ，正、反引物１μＬ，ｄｄＨ２Ｏ７５μＬ。
Ｄｌｏｏｐ序列的扩增反应条件为：９４℃６ｍｉｎ；９４℃
４５ｓ，５６℃４５ｓ，７２℃１ｍｉｎ，３０个循环；７２℃１０ｍｉｎ。
Ｃｙｔｂ基因扩增反应条件为：９４℃６ｍｉｎ；９４℃４５ｓ，
５３℃ ４５ｓ，７２℃ ８５ｓ，３０个循环；７２℃ １０ｍｉｎ。
ＰＣＲ扩增产物使用琼脂糖凝胶电泳检测，挑选亮
度清晰、特异性好的条带进行测序（生工，上海）。

１．５　数据处理
使用 Ｅｘｃｅｌ统计形态学数据的最大值、最小

值、平均数和标准差；使用 ＳＰＳＳ１９０进行 Ｐｅａｒｓｏｎ
相关分析。使用Ｃｈｒｏｍａｓ２４１和ＳｅｑｍａｎⅡ软件对
测序序列进行人工校对和拼接，并于ＮＣＢＩ中的标
准序列进行比对和验证。使用 ＭＥＧＡ５０５计算
Ｄｌｏｏｐ和Ｃｙｔｂ基因的基本序列信息和遗传距离。
使用 ＤＮＡＳＰ５１０计算 Ｄｌｏｏｐ和 Ｃｙｔｂ基因多态
性参数，包括保守位点数、Ｉｎｄｅｌ位点数、多态位点
数（简约位点数和单突变位点数）、单倍型数、单倍

型多样性、核苷酸多样性和平均核苷酸差异数。

２　结果与分析

２．１　侧条光唇鱼的形态特征分析
侧条光唇鱼的可数性状和可量性状如表１所

示。结果表明，体长为体高的 ３６８～３８６倍，为
体宽的６３６～６４２倍，为头长的４０８～４６倍，为
尾柄长的５４４～５４７倍，为尾柄高的８８３～８９０
倍。头长为吻长的４～４１４倍，为眼径的３４３～
４１４倍，为眼间距的２３８～２９６倍。尾柄长为尾
柄高的１６２～１６３倍。

表１　侧条光唇鱼的可数性状及可量性状
Ｔａｂｌｅ１　ＴｈｅｃｏｕｎｔａｂｌｅｔｒａｉｔｓａｎｄｍｅａｓｕｒａｂｌｅｔｒａｉｔｓｏｆＡ．ｐａｒ

ａｌｌｅｎｓ

形态指标 数值范围 平均值±标准差
侧线鳞 ３６～４０ ３７．１６±０．５２
侧线上鳞 ６～７ ６．１０±０．１８
侧线下鳞 ４～５ ４．９０±０．１８
胸鳍鳍条 １２～１４ １３．１７±０．３９
背鳍鳍条 ８～９ ９．０６±０．１９
腹鳍鳍条 ８～９ ８．９３±０．１２
臀鳍鳍条 ５～６ ６．００±０．０７
体重／ｇ ３．９～１９．７ １０．８７±２．８８
全长／ｃｍ ７０．２～１２２．２ ９８．２１±９．０８
体长／ｃｍ ５５．２～９８．０ ７８．４７±７．６２
头长／ｍｍ １２．０～２４．０ １７．２９±１．８０
吻长／ｍｍ ２．９～６．０ ４．６１±０．６９
眼径／ｍｍ ３．５～５．８ ４．６１±０．５１
眼间距／ｍｍ ５．０５～８．１０ ６．５２±０．６８
体高／ｍｍ １５．０～２５．４ ２０．８８±１．６４
体宽／ｍｍ ８．６～１５．４ １２．３６±１．１０
尾柄长／ｍｍ １０．１～１８．０ １４．３３±１．５９
尾柄高／ｍｍ ６．２～１１．１ ９．１２±０．７７

０８
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　　Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析显示，１０项可量性状参数
（除体重外）和１７项框架结构参数与体重极显著
正相关（Ｐ＜００１，表２）。其中，与体重相关系数
最大的是Ｌ１～３（ｒ＝０９７１）；相关系数最小的是眼
径（ｒ＝０５６８）。

表２　各性状与体重间的Ｐｅａｒｓｏｎ相关性
Ｔａｂｌｅ２　Ｐｅａｒｓｏｎｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｅａｃｈｃｈａｒａｃｔｅｒａｎｄ

ｗｅｉｇｈｔ

性状 ｒ 性状 ｒ
全长／ｃｍ ０．９６７

体长／ｃｍ ０．９６２

头长／ｍｍ ０．９４１

吻长／ｍｍ ０．７４２

眼径／ｍｍ ０．５６８

体高／ｍｍ ０．９５９

尾柄长／ｍｍ ０．８３７

尾柄高／ｍｍ ０．９３２

体宽／ｍｍ ０．９２４

眼间距／ｍｍ ０．８４７

Ｌ１～２／ｍｍ ０．８５０

Ｌ１～３／ｍｍ ０．９７１

Ｌ１～１０／ｍｍ ０．９０７

Ｌ２～３／ｍｍ ０．８９１

Ｌ２～９／ｍｍ ０．７５６

Ｌ２～１０／ｍｍ ０．９０６

Ｌ３～４／ｍｍ ０．８７９

Ｌ３～９／ｍｍ ０．９３０

Ｌ４～５／ｍｍ ０．９０９

Ｌ４～８／ｍｍ ０．９５４

Ｌ４～９／ｍｍ ０．９５９

Ｌ５～６／ｍｍ ０．７９３

Ｌ５～７／ｍｍ ０．９３１

Ｌ６～７／ｍｍ ０．９０６

Ｌ７～８／ｍｍ ０．８６２

Ｌ８～９／ｍｍ ０．８８３

Ｌ９～１０／ｍｍ ０．９０２

　注：表示Ｐ＜００５，显著相关；表示Ｐ＜００１，极显著相关

２．２　染色体核型分析
表３显示，１００个分裂相中有６２个分裂相的

染色体数为５０，占总数的６２％，即染色体众数为
５０，因此，可判定侧条光唇鱼的染色体数为 ２ｎ＝
５０。根据Ｌｅｖａｎ等［２０］分类标准将５０条染色体分
为中部着丝粒染色体（ｍ）、亚中部着丝粒染色体
（ｓｍ）、亚端部着丝粒染色体（ｓｔ）和端部着丝粒染
色体（ｔ），每组分别含有７对、８对、４对和６对染
色体（图２，表４）。２５对染色体中，染色体相对长
度最长的为第８号染色体，占６１２％，属于亚中部
染色体；最短的为第２５号染色体，占２５０％，为端
部染色体。侧条光唇鱼的核型公式为：２ｎ＝１４ｍ＋
１６ｓｍ＋８ｓｔ＋１２ｔ，臂数ＮＦ＝８０，未发现异型性染色体。

表３　侧条光唇鱼的染色体数目统计
Ｔａｂｌｅ３　ＴｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆＡ．ｐａｒａｌｌｅｎｓｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

染色体数目 分裂相数目 出现频率／％
≤４６ ４ ４
４７ ８ ８
４８ １４ １４
４９ １０ １０
５０ ６２ ６２
≥５１ ２ ２
总和 １００ １００

图２　侧条光唇鱼核型
Ｆｉｇ．２　ＴｈｅｋａｒｙｏｔｙｐｅｏｆＡ．ｐａｒａｌｌｅｎｓ

表４　侧条光唇鱼染色体参数统计
Ｔａｂｌｅ４　ＴｈｅｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆｔｈｅｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓｏｆＡ．ｐａｒａｌｌｅｎｓ

染色体编号 相对长度／％ 臂比 类型 染色体编号 相对长度／％ 臂比 类型

１ ５．１１±０．０２ １．７７±０．１０ ｍ

２ ４．６３±０．０８ １．２２±０．０２ ｍ

３ ４．４８±０．０５ １．４５±０．１８ ｍ

１４ ４．０８±０．２２ ２．３５±０．０６ ｓｍ

１５ ３．４８±０．０１ ２．２６±０．１２ ｓｍ

１６ ３．９９±０．１５ ４．５３±０．０９ ｓｔ

１８
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（续表４）

染色体编号 相对长度／％ 臂比 类型 染色体编号 相对长度／％ 臂比 类型

４ ４．４７±０．０２ １．６０±０．０６ ｍ
５ ３．５０±０．０３ １．３０±０．１１ ｍ
６ ３．２４±０．０２ １．５４±０．０６ ｍ
７ ３．０６±０．１０ １．２８±０．０６ ｍ
８ ６．１２±０．０１ ２．０９±０．１５ ｓｍ
９ ５．１７±０．００ １．８７±０．０５ ｓｍ
１０ ４．８７±０．１６ １．７８±０．１８ ｓｍ
１１ ４．４８±０．１３ １．９４±０．０５ ｓｍ
１２ ４．３２±０．００ ２．２０±０．０８ ｓｍ
１３ ４．２０±０．０８ ２．６５±０．０３ ｓｍ

１７ ３．８２±０．１４ ４．４８±０．２０ ｓｔ
１８ ３．６２±０．１４ ３．１１±０．０２ ｓｔ
１９ ３．４７±０．０１ ３．３６±０．０９ ｓｔ
２０ ３．９９±０．０３ ∞ ｔ
２１ ３．９０±０．０９ ∞ ｔ
２２ ３．２３±０．０４ ∞ ｔ
２３ ３．１６±０．０７ ∞ ｔ
２４ ３．１０±０．０４ ∞ ｔ
２５ ２．５０±０．１７ ∞ ｔ

２．３　线粒体ＤＮＡ序列特征及遗传多样性分析
经序列比对和人工修整后，获得了长度为７２６～

７３０ｂｐ的Ｄｌｏｏｐ序列和长度为１１４１ｂｐ的 Ｃｙｔｂ
序列。Ｄｌｏｏｐ序列中碱基 Ａ、Ｔ、Ｇ、Ｃ的平均含量
分别为３３６％、３３６％、１２７％和２０１％，其中，Ａ＋
Ｔ含量（６７２％）高于 Ｃ＋Ｇ含量（３２８％）。Ｃｙｔｂ
序列中碱基Ａ、Ｔ、Ｇ、Ｃ的平均含量分别为２７９％、
２７２％、１４９％和３００％，其中Ａ＋Ｔ含量（５５１％）
也高于Ｇ＋Ｃ含量（４４９％）。与大多数鱼类的线

粒体ＤＮＡ特点相似，两个序列均表现出明显的碱
基偏倚性。

　　由表５可知，Ｄｌｏｏｐ序列的变异速率高于Ｃｙｔｂ
基因。Ｄｌｏｏｐ序列中含有７２１个保守位点，６个插
入或缺失位点（ｉｎｄｅｌｓｉｔｅ）及５个多态性位点。而
Ｃｙｔｂ基因含有１１３８个保守位点，３个多态性位
点，未发生碱基的插入或缺失突变。基于 Ｄｌｏｏｐ
和Ｃｙｔｂ基因的遗传多样性指数表明，两个序列均
表现为低单倍型多样性和低核苷酸多样性（表６）。

表５　侧条光唇鱼线粒体基因组中 Ｄｌｏｏｐ和Ｃｙｔｂ基因的多态性分析
Ｔａｂｌｅ５　ＴｈｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅＤｌｏｏｐａｎｄＣｙｔｂｇｅｎｅｏｆＡ．ｐａｒａｌｌｅｎｓｉｎｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｏｍｅ

基因序列
比对碱基

位点数

多态位点数

及百分比

简约信息位

点数及百分比

单突变位点数

及百分比

Ｉｎｄｅｌ位点数
及百分比

Ｄｌｏｏｐ ７２６ ５（０．６８％） ２（０．２７％） ３（０．４１％） ６（０．８２％）

Ｃｙｔｂ １１４１ ３（０．２６％） １（０．０９％） ２（０．１７％） ０（０．００％）

表６　侧条光唇鱼线粒体 Ｄｌｏｏｐ及 Ｃｙｔｂ基因遗

传多样性指数

Ｔａｂｌｅ６　ＴｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｏｆｔｈｅＤｌｏｏｐａｎｄＣｙｔｂ

ｇｅｎｅｏｆＡ．ｐａｒａｌｌｅｎｓ

基因

序列

单倍型数

（ｈ）
单倍型多

样性（Ｈｄ）
核苷酸

多样性（Ｐｉ）
平均核苷酸

差异数（ｋ）

Ｄｌｏｏｐ ６ ０．４１４ ０．０００７１ ０．５１４

Ｃｙｔｂ ３ ０．３８４ ０．０００４１ ０．４６４

２．４　遗传距离分析
北江流域侧条光唇鱼基于 Ｄｌｏｏｐ序列共有６

种单倍型，其中单倍型Ｈａｐ＿２是主要的单倍型，包
含２３个个体，占样本总数的７６６７％。各单倍型
之间的遗传距离为 ０００１～０００４（表 ７）。基于
Ｃｙｔｂ基因的单倍型有３种，其中 Ｈａｐ＿１是主要的

单倍型，包含２３个个体。各单倍型之间的遗传距
离为０００１～０００３（表８）。因此，该群体中各单
倍型之间的遗传距离未能达到划分亚种水平

（００２～０２０）［２１］。

表７　Ｄｌｏｏｐ序列各单倍型的遗传距离
Ｔａｂｌｅ７　ＴｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎ

ｅａｃｈｈａｐｌｏｔｙｐｅ

单倍型 Ｈａｐ＿１ Ｈａｐ＿２ Ｈａｐ＿３ Ｈａｐ＿４ Ｈａｐ＿５ Ｈａｐ＿６

Ｈａｐ＿１

Ｈａｐ＿２ ０．００１

Ｈａｐ＿３ ０．００３ ０．００１

Ｈａｐ＿４ ０．００４ ０．００３ ０．００１

Ｈａｐ＿５ ０．００３ ０．００１ ０．００３ ０．００４

Ｈａｐ＿６ ０．００３ ０．００１ ０．００３ ０．００４ ０．００３
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表８　Ｃｙｔｂ各单倍型的遗传距离
Ｔａｂｌｅ８　ＴｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆＣｙｔｂｇｅｎｅｂｅｔｗｅｅｎｅａｃｈ

ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

单倍型 Ｈａｐ＿１ Ｈａｐ＿２ Ｈａｐ＿３

Ｈａｐ＿１

Ｈａｐ＿２ ０．００１

Ｈａｐ＿３ ０．００２ ０．００３

３　讨　论

３．１　侧条光唇鱼的形态学特征
鱼类的形态学性状是分类鉴定的重要依据，

与其行为食性、栖息环境和季节变化等因素密切

相关［２２］，形态学特征研究是研究遗传多样性的主

要方法之一。《广东淡水鱼类志》［２３］、《中国动物

志硬骨鱼纲鲤形目（下卷）》［２４］和《珠江鱼类图

鉴》［２５］等对侧条光唇鱼的外部形态特征有一定的

记述。此外，赵俊等［１０］、李红敬等［１１］和赵虎等［２６］

对侧条光唇鱼的形态特征有过研究，但缺少基于

形态学特征研究侧条光唇鱼种群的遗传多样性。

本研究对北江流域侧条光唇鱼可数性状及可量性

状进行测量分析，结果显示，其侧线鳞数及鳍条数

与前人描述的侧条光唇鱼形态特征存在一定的差

异，如《中国动物志》中描述的侧条光唇鱼侧线鳞

数为３８～４０，侧线上鳞为５５～６０，侧线下鳞为
３５～４５，胸鳍鳍条数为１４～１６，背鳍鳍条数为８，
腹鳍鳍条数为８，臀鳍鳍条数为５，而《珠江鱼类图
鉴》中描述的侧线鳞数为３６～３８。可量性状中体
长／体高、体长／头长和头长／吻长的比值均明显大
于《中国动物志》中所描述的比值，说明本研究中

的侧条光唇鱼在这些性状上发生了变化。《中国

动物志》中测量的样本分别采自广东乐昌、连山、

和平和连平，样本总数仅为１０尾；而本研究中样
本采自广东韶关马坝，形态测量的样本数为 ３０
尾。因此，形成以上差异的原因可能是由于采样

点及栖息环境的不同，统计样本量的差异及时空

的差异性导致不同群体性状的差异。体重被认为

是经济鱼类选育中的重要性状指标之一，体重测

量易受客观环境干扰，影响选育效果［２７］。Ｐｅａｒｓｏｎ
相关性分析结果表明，１０项可量性状和１７项框架
结构性状均与体重呈极显著正相关（Ｐ＜００１），说
明在选育过程中这些性状可以间接反映侧条光唇

鱼的体重，可用于辅助选育。

３．２　侧条光唇鱼的染色体核型
染色体核型分析对鱼类的遗传变异、分类和

系统演化等研究具有重要作用［１８］。本研究中侧条

光唇鱼的核型公式为：２ｎ＝１４ｍ＋１６ｓｍ＋４ｓｔ＋６ｔ，
臂数 ＮＦ＝８０，与已报道的光唇鱼（Ａ．ｆａｓｃｉａ
ｔｕｓ）［２８］、虹彩光唇鱼（Ａ．ｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓ）［２９］、吉首光唇
鱼（Ａ．ｊｉｓｈｏｕｅｎｓｉｓ）［３０］和北江光唇鱼（Ａ．ｂｅｉｊｉａｎｇｅｎ
ｓｉｓ）［３１］的染色体核型结果一致（表９）。在这些光
唇鱼核型公式中，中部着丝粒染色体和亚中部着

丝粒染色体数目均为１４ｍ＋１６ｓｍ，说明这几种光
唇鱼的亲缘关系更近，而与云南光唇鱼（Ａ．ｙｕｎ
ｎａｎｅｎｓｉｓ）［３２］和半刺光唇鱼（Ａ．ｈｅｍｉｓｐｉｎｕｓ）［３３］的染
色体核型和臂数却存在一定的差异。这些差异可

能是由于光唇鱼属内不同物种间染色体核型分化

造成的，也可能与材料来源有关。光唇鱼属鱼类

是
"

亚科鱼类中比较原始的类群［３３］。在特定的分

类阶元内，具有较多端部或亚端部着丝粒染色体

表９　侧条光唇鱼与其他光唇鱼属鱼类的核型比较
Ｔａｂｌｅ９　ＡｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｋａｒｙｏｔｙｐｅｓｂｅｔｗｅｅｎＡ．ｐａｒａｌｌｅｎｓａｎｄｏｔｈｅｒｆｉｓｈｅｓｏｆＡｃｒｏｓｓｏｃｈｅｉｌｕｓ

种名 ２ｎ 核型公式 ＮＦ 方法　　　 材料来源　　 文献来源

侧条光唇鱼 ５０ １４ｍ＋１６ｓｍ＋８ｓｔ＋１２ｔ ８０ ＰＨＡ活体注射 广东韶关北江水系 本文

光唇鱼 ５０ １４ｍ＋１６ｓｍ＋６ｓｔ＋１４ｔ ８０ ＰＨＡ活体注射 浙江省新昌县养殖场 ［２８］
虹彩光唇鱼 ５０ １４ｍ＋１６ｓｍ＋１０ｓｔ＋１０ｔ ８０ ＰＨＡ活体注射 贵州省平塘县 ［２９］
吉首光唇鱼 ５０ １４ｍ＋１６ｓｍ＋１２ｓｔ＋８ｔ ８０ ＰＨＡ活体注射 湖南省吉首市峒河 ［３０］
北江光唇鱼 ５０ １４ｍ＋１６ｓｍ＋１４ｓｔ＋６ｔ ８０ ＰＨＡ活体注射 广东北江水系 ［３１］

云南光唇鱼 ５０ １０ｍ＋１８ｓｍ＋１２ｓｔ＋１０ｔ ７８ 肾组织加 ＰＨＡ体外
短期培养

四川省岷江流域 ［３２］

半刺光唇鱼 ５０ １０ｍ＋１６ｓｍ＋８ｓｔ＋１６ｔ ７６ ＰＨＡ活体注射 广西桂林 ［３３］
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的种群是原始类群，而具有较多中部或亚中部着

丝粒染色体的种群是特化类群［３４］。侧条光唇鱼具

有较多的中部和亚中部着丝粒染色体，臂数相对

较多，故是较特化的类群。侧条光唇鱼第８号染
色体是最长的，相对长度为６１２％，为亚中部着丝
粒染色体，这条染色体在其他光唇鱼［２８，３０－３１］核型

中也能找到，且长度相近，因此，该染色体可作为

光唇鱼类的标志性染色体。

３．３　侧条光唇鱼的遗传多样性分析
线粒体基因中，Ｃｙｔｂ基因具有中等的进化速

率，序列变异丰富，是 ｍｔＤＮＡ中结构和功能最清
楚的蛋白质编码基因之一，常被用于种内和种间

的有效鉴定［３５］。Ｄｌｏｏｐ序列为非编码序列，受自
然选择压力较小，进化速率快，常用于种内遗传变

异分析［３６］。北江流域侧条光唇鱼 Ｃｙｔｂ基因与 Ｄ
ｌｏｏｐ序列中，碱基Ａ＋Ｔ含量均高于Ｃ＋Ｇ含量，且
Ｇ含量最低，表现出了明显的碱基偏倚性，说明这两
个碱基在进化中更具优势，与已报道的光唇鱼属鱼

类的ＤＮＡ序列特征相似［３７－４０］。Ｄｌｏｏｐ序列中插入
或缺失位点和多态性位点均高于Ｃｙｔｂ基因，说明
Ｄｌｏｏｐ序列的变异速率高于Ｃｙｔｂ基因，更适合作
为研究北江侧条光唇鱼遗传变异的分子标记。

平均遗传距离、单倍型多样性和核苷酸多样

性都是评估种群遗传多样性的重要指标［４１］。

Ｓｈａｋｌｅｅ等［２１］研究认为遗传距离大于００２同时小
于０２０时，种群可划分为亚种。在本研究中，侧
条光唇鱼基于Ｄｌｏｏｐ序列各单倍型之间的遗传距
离为０００１～０００４，基于Ｃｙｔｂ基因各单倍型之间
的遗传距离为０００１～０００３，说明该群体各单倍
型之间遗传距离很近，未发生明显遗传分化。

Ｇｒａｎｔ等［４２］认为群体核苷酸多样性指数高于

０００５且单倍型多样性指数高于０５时，群体遗传
多样性比较高。本研究结果表明，北江流域侧条

光唇鱼表现为低单倍型多样性（Ｈｄ＜０５）和低核
苷酸多样性（Ｐｉ＜０００５），说明该群体的遗传多样
性处于较低水平，可能经历了瓶颈效应［４３］。
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