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摘要：历史上，赤水河流域干流及支流的鱼类物种组成中未曾出现过尖头 （Rhynchocypris oxycephalus）

和董氏须鳅（Barbatula toni）。但是，近年来在赤水河支流白沙河的鱼类资源调查中发现了这两个物种

的分布，其来源及未来的生存可能性受到关注。本研究比较了尖头 赤水河野外种群与养殖种群形态上

的差异；基于线粒体 Cyt b 基因序列，分析了赤水河流域尖头 和董氏须鳅的来源，并通过生态位模型

分析了这两种鱼在赤水河流域的生态适应性。形态数据结果表明，尖头 在赤水河的野外种群与养殖种

群的个体大小存在显著差异，养殖种群的体长、尾柄长、尾柄高 3 个形态数据均高于野外种群。分子

系统发育分析结果显示，尖头 赤水河流域野外种群及养殖种群与辽宁杨运种群聚为一支，董氏须鳅则

与来自内蒙古、辽宁和河北的种群聚为一支。生态位模型分析表明，赤水河支流白沙河具有尖头 的中

度适生区，其适生性概率为 0.620；而董氏须鳅在该区域的适生性概率较低，仅为 0.025，这可能与该

物种已有分布数据较少有关。采样中发现白沙河实际采样点的水温较低，与北方分布点的水温接近，

推测该区域仍具备尖头 和董氏须鳅生存的条件。综上所述，赤水河流域的尖头 和董氏须鳅均为来自

东北地区的外来种，且能适应赤水河的生态环境。这与现场访问结果一致，未来需要加强种群监测以

防成为外来入侵种。 
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Abstract: Rhynchocypris oxycephalus and Barbatula toni were not present in the Chishui River before. 

However, in recent years, both two species has be found in the Baisha River, a tributary of the Chishui River. 

Therefore, their sources and future survival possibilities should be paying more attention. We analyed their 

morphological characters and mitochondrial Cyt b gene sequences tracing where the two fish species R. 

oxycephalus and B. toni came from and built the ecological model to predict their ecological adaptability in 

the Chishui River. We got the the following results: 1) the individual size between wild and cultivated 

population was significantly different; 2) three morphological characters got from the cultivated population 

are higher than those of the wild population. Based on Bayesian inferences, maximum likelihood and 

neighbor-joining methods for all haplotypes, phylogenetic analyses revealed that samples of R. oxycephalus 

from Chishui River including both cultivated and wild individuals firstly clustered with samples from 

Yangyun population Liaoning province, Northeast China (Fig. 2); samples of B. toni from Chishui River 

firstly clustered with those from Inner Mongolia, Liaoning and Hebei province (Fig. 3). Moreover, the results 

from the ecological niche model, MaxEnt, showed that the Baisha River, a tributary of the Chishui River, has 

a moderately suitable area for R. oxycephalus (the suitability probability was 0.620, Fig. 4), while the 

suitability probability for B. toni in this area was rather low (the suitability probability was 0.025), which with 

probably due to the little distribution information of this species (Fig. 4). The water temperature at the 

sampling site was relatively low, which was close to the water temperature of the northern sampling sites. It 

could be inferred that this area has suitable conditions for the survival of R. oxycephalus and B. toni. To sum 

up, these two exotic species in the Chishui River were from the northeastern of China, and adapted well to the 

local environment. This result was consistent with the survey of the local farmer. In the future, population 

monitoring needs to be strengthened to prevent them becoming invasive species. 

Key words: Introduced species; Cytochrome b gene; Ecology niche model; Population monitoring 

生物入侵（biological invasions）问题是当

前生态研究领域的热点问题（Gozlan et al. 

2010，Guisan et al. 2014）。外来入侵种是指从

原来的分布区域扩展到一个新地区，定殖后对

当地的生态和经济造成重大影响的生态学现象

（Mack et al. 2000，吴昊等 2014）。有研究表

明，在我国，已有 500 多种外来物种的入侵（鞠

瑞亭等 2012），外来种的生物入侵已成为导致

物种濒危和灭绝的第二大原因（陆庆光等 

2001），仅次于生境丧失。例如，云贵高原上的

许多湖泊不同程度地受到了外来入侵种的影

响，导致土著鱼类的物种多样性及种群数量出

现急剧下降（杨君兴 1996）；珠江流域由于外

来物种的增加，本地物种的生态位显著减

少，鱼类群落功能多样性发生变化（Shuai 

et al. 2018）。 

尖头 （Rhynchocypris oxycephalus）隶属

于鲤形目（Cypriniformes）鲤科（Cyprinidae）

雅罗鱼亚科（Leuciscinae） 属。与尖头 形

态较为相似的物种为拉氏 （R. lagowskii），两
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者的区别在于，拉氏 体侧具一暗色纵带及稀

疏的黑色小点，尖头 体侧密布黑色小点，暗

色纵带或有或无，如有纵带，则仅存在于体之

后半部（陈宜瑜 1998）（图 1a）。尖头 是一

种典型的冷水性鱼类，主要栖息在具有一定水

流和富含氧气的半山区溪流中（Yan et al. 2011，

王文剑等 2013）。在我国南方的闽江、钱塘江、

黄河、长江以及东北黑龙江、鸭绿江、辽河流

域均有分布（陈宜瑜 1998，许旺 2013）。尖头

已有记录的最南分布点是闽江上游的武夷

山，并未曾发现其入侵其他地区的报道。 

董氏须鳅（Barbatula toni）隶属于鲤形目

（Cypriniformes）条鳅科（Nemacheilidae）须

鳅属，该属有效种为 11 种。董氏须鳅区别于北

方地区其他须鳅属鱼类的鉴别特征：吻钝；前

后鼻孔分开；上唇有一个较浅的缺刻，长度为

上唇厚度的 10% ~ 20%；下唇有短的侧叶，长

度为上唇厚度的 30% ~ 50%；上颌完全被上唇

覆盖；躯体隆起；鳞片分布于整个身体的背面

和侧面（陈浩 2019）（图 1b）。董氏须鳅也是

一种喜栖息于具有砂石底质山间溪流的冷水性

鱼类，广泛分布于俄罗斯、蒙古以及中国的黑

龙江流域、辽河流域上游的西辽河以及内蒙古

的锡林郭勒河（Kottelat 2012，Prokofiev 2016），

没有入侵其他地区的报道。 

 

 
 

 
 

图 1  尖头 （a）和董氏须鳅（b）（刘飞摄） 

Fig. 1  Rhynchocypris oxycephalus (a) and  

Barbatula toni (b) (Photo by LIU Fei) 

赤水河作为长江上游右岸的一级支流，是

构成长江上游珍稀特有鱼类国家级自然保护区

的重要组成部分，鱼类物种较为丰富。刘飞等

（2020）在 2007 至 2016 年对赤水河赤水镇、

赤水市和合江县 3 个江段调查期间，共采集到

鱼类 133 种。综合吴金明等（2010）对赤水河

全流域调查结果以及其他历史资料记载（黄真

理 2003）可知，赤水河流域共分布有鱼类 160

余种，但在所有鱼类物种组成中均未发现尖头

和董氏须鳅。在 2018 和 2019 年生态环境部

赤水河鱼类多样性调查项目执行期间，在赤水

河支流白沙河发现这两种分布新记录的鱼类，

且分布有较大种群数量，但这两个物种在赤水

河流域干流及支流的鱼类调查历史资料中从未

被记载过，推测属于近年来的外来种。此外，

通过对当地养殖户现场访问得知，养殖户曾于

2017 年从吉林通化引入尖头 鱼苗约 90 000

尾，成鱼 100 kg，董氏须鳅可能是夹杂在其中

无意引入的。 

线粒体细胞色素 b（Cyt b）基因不仅能有

效评估物种和种群的遗传多样性，同时也可以

有效评估不同地理种群间的亲缘关系，而形态

学特征的变化较之于生理机能和生活习性的变

化更为具体，易于比较观察，也是探讨生物与

环境间相适应的重要依据（曹文宣等 1981）。

此外，根据已有分布信息和气候数据，生态位

模型可以有效预测物种的潜在分布区域

（MacArthur 1972，Peterson et al. 2002）。许多

保护物种的生境分布也广泛采用这类模型进行

预测（Phillips et al. 2006，Boubli et al. 2009），

例如，Negga（2007）使用 MaxEnt 模型对葡萄

牙法蒂玛和阿兰特斯地区具有特殊小生境的欧

螈属（Trtiturus）物种 T. marmoratus 和 T. 

pygamaeus 进行潜在分布区预测，结果显示，

它们趋向于选择植被覆盖度较大和距水源较近

的生境；Zank 等（2014）利用 MaxEnt 模型预

测了 24 种蟾蜍潜在分布区和未来分布区。因

此，本研究将综合采用形态学、分子系统学及

生态位模型分析的方法，对赤水河流域的尖头

a

b
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和董氏须鳅进行引种溯源，并分析其生态适

应性，预测其生存的可能性，为赤水河外来鱼

类的监测和管理提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  样本采集 

本研究所用样本于 2018 至 2020 年采自赤

水河支流白沙河，捕捞方式为手抄网，并从养

殖户手中购买了人工养殖种群个体。所有样本

采集时依据其形态进行初步鉴定，随后用 95%

酒精进行固定。采用体长（body length）、尾柄

长（caudal peduncle length）、尾柄高（caudal 

peduncle height）3 个形态指标，对赤水河尖头

野外种群 38 个样本，人工养殖种群 33 个样

本进行形态测量。并对 57 个赤水河野外种群、

11 个赤水河人工养殖种群尖头 样本，3 个四

川广元自然种群样本以及赤水河 14 个董氏须

鳅样本进行 Cyt b 基因测序。依据本团队前期

研究积累的尖头 21 个不同地理种群的 95 条

单倍型序列（表 1，Yu et al. 2014），进行了系

统比较，外类群使用真 （Phoxinus phoxinus，

GenBank 登录号为 MG806683）和湖 （R. 

percnurus，GenBank 登录号为 AB207022）。下

载董氏须鳅 11 个不同地理种群 21 条单倍型序

列（表 1，Chen et al. 2019，陈浩 2019），以多

鳞荷马条鳅（Paracobitis anguillioides，GenBank

登录号为 HM010501）和泥鳅（Misgurnus 

anguillicaudatus ， GenBank 登 录 号 为

AF051868）为外类群。 

1.2  分布和环境数据采集   

整理去除相同的经纬度信息后，共收集尖

头 分布数据 445 个，其中 310 个分布数据来

自本团队前期积累的资料（Yu et al. 2013），采

集时间主要集中在 1998 至 2011 年期间。本研

究新增 135 个分布点数据，主要来源于近年来

的野外调查。董氏须鳅 23 个分布数据均来自发

表文献（Chen et al. 2019，陈浩 2019）。所有

尖头 和董氏须鳅的分布数据按照 MaxEnt 软

件格式要求，将物种名以及分布地点的经纬度

信息分别输入 Excel 中后，转换为其能识别的

CSV 格式。 

生物气候变量广泛地应用于预测物种潜在

分布的生态位模型分析之中，Yu 等（2013）通

过对海拔和 19 个生物气候变量进行主成分分

析发现，有 15 个环境变量具有一定的相关性，

含重复信息，其余 4 个变量不具显著相关性。

本研究采用上述不具显著相关性的 4 个生物气

候变量，即温度日较差（bio2）、年均温占年温

较差的百分比（bio3）、最冷月极低温度（bio6）

和年降雨量（bio12）作为 MaxEnt 模型的环境

变量来预测尖头 和董氏须鳅的潜在分布。4 个

环境变量数据来源于WorldClim网站（http://www. 

worldclim.org），下载后在 ArcView GIS 3.3 软

件中保存为 MaxEnt 可识别的 ASCII 码格式。 

1.3  基因组 DNA 的提取、PCR 扩增及测序 

基因组 DNA 的提取采用高盐抽提法

（Aljanabi et al. 1997）。尖头 Cyt b 基因扩增

和测序引物为 GluF（5′-AAC CAC CGT TGT 

ATT CAA CTA CAA-3′）和 ThrR（5′-ACC TCC 

GAT CTT CG ATT ACA AGA CCG-3′）（Doadrio 

et al. 2002）。扩增程序为，94 ℃预变性 3 min；

94 ℃变性 30 s，55 ℃退火 45 s，72 ℃延伸

1 min，35 个循环；72 ℃后延伸 8 min。董氏须

鳅 Cyt b 基因扩增和测序引物为 L14724

（5′-GAC TTG AAA AAC CAC CGT TG-3′）和

H15915（5′-CTC CGA TCT CCG GAT TAC 

AAG AC-3′）。扩增程序退火温度 56 ℃，其余

步骤与尖头 扩增程序相同。PCR 产物用 0.8%

琼脂糖凝胶电泳检测，成功后送测序公司完成

纯化和测序。 

1.4  数据处理及分析 

运用常规形态学研究的方法，采用电子数

显游标卡尺（桂林广陆数字测控有限公司，三

按键电子数显卡尺），由同一人测量所有样本体

长、尾柄长、尾柄高 3 个常规性状，数据精确

到 0.1 mm。使用 SPSS 25.0 进行处理数据，计

算平均值、标准差、最大值以及最小值。 

DNA 序列的比对（alignment）使用 Clustal 
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表 1  尖头 和董氏须鳅样本 Cyt b 基因序列信息 

Table 1  The detailed information of sample locations and Cyt b gene sequences information for  

Rhynchocypris oxycephalus and Barbatula toni 

水系 
Systems 

采样地 
Location 

单倍型数 
Haplotype (N)

水系 
Systems 

采样地 
Locations 

单倍型数 
Haplotype (N)

尖头  Rhynchocypris oxycephalus 

长江 
Yangtze River 

浙江安吉*  

Anji, Zhejiang 
2 钱塘江 

Qiantang River 
浙江大清谷* 

Daqinggu, Zhejiang 
1  

黄河 
Yellow River 

陕西宝鸡*  

Baoji, Shanxi  
1 钱塘江 

Qiantang River 
浙江开化* 

Kaihua, Zhejiang 
5  

长江 
Yangtze River 

陕西嘉陵江*  

Jialingjiang, Shanxi 
2 钱塘江 

Qiantang River 
浙江武义* 

Wuyi, Zhejiang 
4  

长江 
Yangtze River 

湖北赤壁* 

Chibi, Hubei  
8 钱塘江 

Qiantang River 
安徽歙县* 

Sexian, Anhui 
2  

长江 
Yangtze River 

陕西佛坪* 

Fuping, Shanxi 
2 信江 

Xinjiang River 
江西上饶* 

Shangrao, Jiangxi 
1  

长江 
Yangtze River 

湖北利川* 

Lichuan, Hubei 
1 曹娥江 

Cao'e River 
浙江嵊州*  

Shengzhou, Zhejiang 
4  

长江 
Yangtze River 

江西婺源*  

Wuyuan, Jiangxi 
1 闽江 

Minjiang River 
福建武夷山*  

Wuyishan, Fujian 
1  

长江 
Yangtze River 

安徽黄山*  

Huangshan, Anhui 
1 甬江 

Yongjiang River 
浙江奉化* 

Fenghua, Zhejiang 
4  

长江 
Yangtze River 

四川广元 
Guangyuan, Sichuan 

2 瓯江 
Oujiang River 

浙江缙云*  
Jinyun, Zhejiang 

1  

辽河 
Liao River 

辽宁杨运* 

Yangyun, Liaoning 
14 运河 

Grand Canal  
浙江灵隐* 

Lingyin, Zhejiang 
3  

辽河 
Liao River 

辽宁什字街*  

Shenzijie, Liaoning 
10 赤水河 

Chishui River 
四川古蔺① 
Gulin, Sichuan 

32  

辽河 
Liao River 

辽宁盖州* 

Gaizhou, Liaoning 
27 — 四川古蔺① 

Gulin, Sichuan 
9  

董氏须鳅 Barbatula toni 

— 内蒙古海拉尔# 

Hailar, Inner Mongolia 
4 辽河 

Liao River 
辽宁葫芦岛# 

Huludao, Liaoning 
1  

松花江 
Songhua River 

黑龙江哈尔滨# 

Harbin, Heilongjiang 
2 图们江 

Tumen River 
吉林汪清# 

Wangqing, Jilin  
2  

阴河 
Yin River 

内蒙古赤峰# 

Chifeng, Inner Mongolia 
3 松花江 

Songhua River  
吉林敦化# 

Dunhua, Jilin 
1  

海拉尔河 
Hailaer River 

内蒙古海拉尔河# 

Hailar River, Inner Mongolia 
1 海河 

Hai River 
河北保定# 

Baoding, Hebei 
1  

辽河 
Liao River  

内蒙古赤峰# 

Chifeng, Inner Mongolia 
1 海河 

Hai River 
河北承德# 

ChengDe, Hebei 
3  

— 吉林# 
Jilin 

2 赤水河 
Chishui River 

四川古蔺 
Gulin, Sichuan 

9  

* 表示引自 Yu 等（2014）的序列，# 表示引自陈浩（2019）的序列，— 表示未知水系，①和①分别表示赤水河尖头 野外种群和人工

养殖种群。 

* Indicates a sequence cited from Yu et al. (2014), # indicates a sequence cited from Chen (2019), — indicates the unknow river systems. 

Numbers  and ① ① represent the wild and the cultivated population of Chishui River, respectively.  

 

X 软件（Thompson et al. 1997），使用默认的参

数设置，并在 SEAVIEW 程序（Galtier et al. 

1996）中辅以手工校正。使用 DnaSP 软件生成

单 倍 型 序 列 ， 采 用 贝 叶 斯 法 （ Bayesian 

inferences ， BI ）、最大似然法（ maximum 

likelihood，ML）和邻接法（neighbor-joining，

NJ ）构建分子系统发育树。 BI 分析用

MrBayes3.0（Huelsenbeck et al. 2001）软件，

以后验概率（posterior probability）来表示各分

支的可信性，ML 和 NJ 分析在 PAUP 软件中进
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行，系统树分支的置信度采用自引导法

（bootstrap analysis）重复检测。 

选择最大熵（MaxEnt）生态位模型预测分

布区。将分布数据和预处理好的环境数据导入

MaxEnt，随机选取 25%的分布点作为测试集

（testing data），剩余 75%的分布点作为训练集

（training data），在环境参数设置中开启刀切

法（ Jackknife ），交叉验证（ cross-validate 

replicates）设置为 5 次，其他参数设置均为软

件默认值，包括规则化乘法（ regularization 

multiplier）为 1，任务运行的最大重复次数

（maximum iterations）为 500，收敛阈值

（convergence threshold）为 0.000 01 等。 

MaxEnt模型产生的结果为Logistic格式的

ASCII 栅格图层，图层中每个栅格的值代表物

种在该区域对环境的适生性概率 P（suitability 

assigned to each pixel），值域为 0 ~ 1。在

DIVA-GIS 7.3（Hijmans et al. 2012）软件中加

载 MaxEnt 运行的结果。为了得到合理的适生

等级，需要选择合适的阈值进行适生等级划分，

但是目前还没有一致的最优划分等级的标准

（Liu et al. 2005），根据 Aranda 等（2011）文

献报道，我们做了最简单的处理，选择较高的

固定值 0.8 来评估尖头 的最适生区，最终设

定 P ≥ 0.8 为最适生区，0.4 ≤ P < 0.8 为中度

适生区，P < 0.4 为低度适生区或非适生区。 

2  结果 

2.1  尖头 种群间形态差异 

本研究测量了赤水河野外种群和人工养殖

种群 3 个形态指标，养殖种群 33 个样本体长、

尾柄长和尾柄高分别为（120.13  41.21）mm

（64.45 ~ 188.43 mm）、（29.07  10.76）mm

（14.53 ~ 47.56 mm）和（12.70  4.10）mm

（6.74 ~ 18.98 mm），野外种群 38 个样本分别

为（58.67  16.63）mm（35.06 ~ 104.10 mm）、

（13.84  3.87）mm（8.54 ~ 21.78 mm）和（6.52 

 1.89）mm（3.19 ~ 10.10 mm），野外种群体

长、尾柄长、尾柄高均低于养殖群体，差异显

著（P < 0.05）。 

2.2  序列变异与遗传多样性 

本研究共获得赤水河尖头 野外种群 57

条、人工养殖种群 11 条和 14 条董氏须鳅的线

粒体 Cyt b 基因序列。校对后得到尖头 序列

长 1 097 bp，董氏须鳅长 1 140 bp，序列中均无

碱基的插入或缺失。赤水河尖头 野外种群样

本平均碱基组成分别为，A 25.6%、T 30.3%、

C 27.0%、G 17.1%，A + T 的含量为 55.9%，G + 

C 的含量为 44.1%；人工养殖尖头 种群为 A 

25.5%、T 30.3%、C 27.1%、G 17.1%，A + T

的含量为 55.8%，G + C 的含量为 44.2%；董氏

须鳅平均碱基组成为 A 24.0%、T 29.1%、C 

28.10%、G 18.8%，A + T 的含量为 53.1%，G + 

C 的含量为 46.9%。两种鱼中 G 的含量均最低

且碱基组成表现出明显的偏倚。 

赤水河尖头 野外种群中，变异位点

（number of mutations）55 个，占总位点数的

5.01%，简约信息位点（number of parsimony 

informative sites）25 个，占总位点数的 2.28%；

人工养殖尖头 种群变异位点 23 个，占总位点

数的 2.10%，简约信息位点 13 个，占总位点数

的 1.19%；赤水河董氏须鳅，变异位点 46 个，

占总位点数的 4.0%，简约信息位点 36 个，占

总位点数的 3.16%。 

赤水河野外种群 57 尾尖头 样本共检测

到 32 个单倍型，单倍型多样性和核苷酸多样性

分别为 0.964 和 0.006 51，人工养殖尖头 种群

共检测到 9 个单倍型，单倍型多样性和核苷酸

多样性分别为 0.964 和 0.007 36，赤水河野外种

群与人工养殖种群间具有 3 个共享单倍型，与

其他 21 个地理种群无共享单倍型。赤水河 14

尾董氏须鳅共检测出 9 个单倍型，单倍型多样

性和核苷酸多样性为 0.879 和 0.011 90，且与河

北保定种群具有 1 个共享单倍型。 

2.3  分子系统发育关系 

采用贝叶斯法（BI）、最大似然法（ML）

和邻接法（NJ）分别构建尖头 和董氏须鳅的

单倍型系统发育树。3 种方法分析得到的尖头

的分子系统发育树拓扑结构基本一致（图 2）。

所有尖头 样本聚为一支，赤水河野外种群、 
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（图 2，转接下页） 
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（图 2，接上页） 

 

图 2  基于 Cyt b 基因单倍型的尖头 系统发育树 

Fig. 2  Phylogenetic relationships of haplotypes based on Cyt b gene sequences 

节点处的数值为贝叶斯法（BI）/最大似然法（ML）/邻接法（NJ）分析的支持率（仅显示大于 50%的数据），支端是采集地及单倍型代

码和 GenBank 登录号，  ① 表示赤水河尖头 野外种群，  ① 赤水河人工养殖种群。 

The numbers above nodes represent Bayesian posterior probability (BI), and maximum likelihood (ML) and neighbor-joining (NJ) bootstrap 

support, respectively (above 50% are shown). Tip lable represent collecting site, haplotype code and Genbank accession number, respectively. 

Numbers  and ① ① represent the wild and the cultivated population of Chishui River, respectively.  
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人工养殖种群与辽宁杨运种群亲缘关系较近，

且 3 种树的支持率很高，分别为 1.00、99%和

99%。3 种方法分析得到的董氏须鳅分子系统

发育树拓扑结构也基本一致（图 3）。所有董氏

须鳅样本聚为一支，赤水河种群与来自河北、

辽宁和内蒙古的种群亲缘关系最近，且支持率

较高，分别为 0.99、100%和 100%。 

2.4  遗传距离 

利用MEGA7软件中的Kimura’s 2-Parameter

模型计算赤水河野外种群、人工养殖种群与其

他种群之间的遗传距离（表 2）。赤水河野外

种群和其他种群之间的遗传距离在 0.000 ~ 

0.059 之间，其中，赤水河野外种群和人工养殖

种群的遗传距离为 0，与辽宁杨运种群之间遗

传距离为 0.003，与辽宁盖州和辽宁什字街种群

间的遗传距离分别为 0.021 和 0.019。董氏须鳅

不同地理种群间的遗传距离见表 3，赤水河种

群和其他种群之间的遗传距离在 0.002 ~ 0.090 

 

 
 

图 3  基于 Cyt b 基因单倍型的董氏须鳅系统发育树 

Fig. 3  Phylogenetic relationships of haplotypes based on Cyt b gene sequences 

节点处的数值为贝叶斯法（BI）/最大似然法（ML）/邻接法（NJ）分析的支持率（仅显示大于 50%的数据），支端是采集地及单倍型代

码和 GenBank 登录号。 

The numbers above nodes represent Bayesian posterior probability (BI), and Maximum likelihood (ML) and Neighbor-joining (NJ) bootstrap 

support, respectively (above50% are shown). Tip lable represent collecting site, haplotype code and Genbank accession number, respectively. 
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表 3  基于 Kimura’s 2-Parameter 董氏须鳅 Cyt b 序列的遗传距离 

Table 3  Genetic distances of Cyt b sequences of Barbatula toni base on Kimura's 2-Parameter 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

1 古蔺 Gulin             

2 海拉尔河 Hailar river 0.004            

3 保定 Baoding 0.004 0.006           

4 承德 Chengde 0.002 0.003 0.001          

5 内蒙古 Inner Mongolia 0.003 0.005 0.004 0.003         

6 葫芦岛 Huludao 0.009 0.014 0.016 0.013 0.013        

7 赤峰 Chifeng 0.031 0.040 0.044 0.040 0.041 0.036       

8 汪清 Wangqing 0.067 0.075 0.074 0.069 0.075 0.074 0.048      

9 敦化 Dunhua 0.071 0.079 0.078 0.073 0.079 0.078 0.051 0.001     

10 吉林 Jilin 0.069 0.076 0.075 0.070 0.076 0.075 0.049 0.000 0.001    

11 哈尔滨 Harbin 0.090 0.099 0.105 0.100 0.102 0.096 0.007 0.082 0.082 0.082   

12 海拉尔 Hailar 0.090 0.098 0.104 0.100 0.101 0.095 0.006 0.081 0.081 0.081 0.000  

粗体为赤水河董氏须鳅与其他不同地理种群之间遗传距离。 

Boldface is the genetic distance between populations from Chishui River B. toni and other populations. 

 

之间，赤水河董氏须鳅与河北种群和内蒙古种

群之间的遗传距离分别为 0.002 和 0.003。 

2.5  未来的潜在分布预测 

利用当前尖头 和董氏须鳅的分布数据以

及环境数据，采用 MaxEnt 软件获得尖头 和

董氏须鳅的潜在适生区分布结果（图 4）。预测

结果表明，尖头 目前的潜在适生区主要集中

在中国大陆的东部、东南部、东北部以及部分

中部地区和西南地区，另外在韩国和日本的大

部分地区也有潜在分布。赤水河支流白沙河尖

头 的 采 样 点 位 于 东 经 105°36′00″北 纬

27°57′00″，该位点的适生性概率为 0.620，因

此属于中度适生区。此外，白沙河周边也存在

较多的适生区。董氏须鳅的潜在分布区主要集 

中在俄罗斯、蒙古以及我国的东北地区，在西

南地区理论上没有其适合生存的区域，出现的

概率较小。 

3  讨论 

3.1  形态差异分析 

对体长、尾柄长和尾柄高 3 个形态学指标

的分析结果表明，赤水河流域养殖尖头 个体

大小显著大于野外分布尖头 种群。产生这种

差异的原因可能与不同的生存环境相关，养殖

种群具有良好的生存环境，稳定而充足的饵料

来源，而野外种群饵料缺乏，需要适应不稳定

的野外环境。 

3.2  遗传距离及遗传多样性分析 

基于 Cyt b 基因序列分析发现，赤水河尖

头 野外种群与人工养殖种群亲缘关系最近，

遗传距离为 0，且具有 3 个共享单倍型，其次

与东北辽宁杨运地点的亲缘关系较近，遗传距

离较小，仅为 0.003；赤水河董氏须鳅种群则与

河北承德种群间的遗传距离最近，为 0.002，与

内蒙古种群之间遗传距离为 0.003，且与河北保

定唐河种群具有一个共享单倍型。根据历史文

献资料记载，尖头 和董氏须鳅均不是赤水河

流域的土著物种。综上所述，2018 至 2020 年

在赤水河流域采集到的尖头 和董氏须鳅很可

能是来自东北及其周边地区的人为引种，但在

饲养过程中管理不善，造成了逃逸。这进一步

证实了走访调查的结果，即赤水河流域的尖头

和董氏须鳅是来自东北及其周边地区的外

来种。 

遗传多样性是生物多样性形成的基础，物

种遗传多样性的高低与其对环境的适应能力成 
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图 4  MaxEnt 模型预测尖头 （a）和董氏须鳅（b）潜在分布区 

Fig. 4  Predict of the potentional distribution of the Rhynchocypris oxycephalus (a)  

and Barbatula toni (b) using MaxEnt 

红色为最适生区；橙色和黄色为中度适生区；浅绿色和深绿色为低度和非适生区。 

Red indicates the most suitable space; orange and yellow indicate areas of intermediate suitability; dark green and light green indicate areas 

predicted to be unsuitable for existence. 

 

正比（边力等 2018）。本研究发现，尖头 野

外种群和人工养殖种群仍然具有较高的单倍型

多样性和核苷酸多样性，且均高于辽宁杨运种

群（Yu et al. 2014）。被引入的董氏须鳅单倍

型多样性略低于内蒙古种群，核苷酸多样性高

于内蒙古种群（陈浩 2019），但差异不大。这

说明赤水河的尖头 和董氏须鳅未产生奠基者

效应，暗示这可能与引入种群数量较大相关。 

3.3  未来的潜在分布预测分析 

利用 MaxEnt 生态位模型分析表明，赤水

河流域确实具有尖头 的中度适生区，并在其

周围存在较大面积的适生区，说明赤水流域具

有其适宜生存的环境条件。但通过预测图发现

董氏须鳅的适生区仅存在于我国东北地区，在

赤水河流域未发现有适合其生存的区域，这可

能与董氏须鳅的分布点数据较少相关。此外，

MaxEnt 模型对适生区的预测只是基于物种对

基础生态位的需求，即某一物种在理想的生存

条件下且不存在其他物种竞争时所占据的最大

生态位，只需考虑非生物因素的影响（蔡静芸

等 2014）。但在实际的生存环境中，生物因子

（如物种之间的相互作用、植被类型、地貌特



·226· 动物学杂志 Chinese Journal of Zoology 56 卷 

 

征、物种自身扩散能力和土壤类型等）及实际

生态位同样会对预测物种的潜在分布产生重要

影响（乔慧捷等 2013）。从本研究实际调查的

采样点生境来看，水温较低（夏季水温在 14 ℃

左右），与北方分布点的水温接近，满足了这两

种冷水性鱼类对水温的需求。 

3.4  种群监测与管理 

尖头 分布较为广泛，在我国长江、黄河、

钱塘江以及辽河流域均有记录（陈宜瑜 1998，

许旺 2013），董氏须鳅主要分布在我国北方地

区（Kottelat 2012，Prokofiev 2016），两种均是

冷水杂食性鱼类。雷娟（2015）对尖头 进行

了生物学研究，结果表明，尖头 具有较高的

饵料多样性和饵料生态位宽度，几乎能够摄食

周围环境的所有食物资源，以此适应溪流生态

系统多变的环境条件。另外，尖头 属于分批

产卵，可以避免在一定时间有较大密度的幼鱼，

以此获得充足的饵料快速生长，这也是一种在

不稳定环境中保证补充群体的适应性策略

（Nikolsky 1963）。 

从本研究结果来看，尖头 和董氏须鳅对

赤水河流域生态环境有较好的适应性，并逐渐

成为了当地的优势种，占领了一定的生态位并

成功建立野外种群，这可能对引入地的生态平

衡造成一定的威胁。Declerck 等（2002）发现，

比利时某保护区中麦穗鱼（Pseudorasbora 

parva）与两种土著鱼类——欧洲 （Gobio 

gobio）和拟鲤（Rutilus rutilus）在食物组成上

存在明显的重叠，从而使土著种的种群数量急

剧减少，甚至消失。在我国云南洱海、滇池和

抚仙湖等湖泊，麦穗鱼的入侵也导致了鱼类多

样性和土著种资源量的降低。麦穗鱼不仅消耗

大量饵料食物，同时还吞食鱼卵，直接损害土

著鱼类种群的繁衍（陈银瑞等 1998，Xie et al. 

2000），可见外来入侵种对生态系统的威胁极

大。从目前的调查研究来看，尖头 和董氏须

鳅的种群数量较大，生态适应较强，但是否已

对当地生态系统产生了不利或有利影响还尚未

可知。建议在将来的鱼类群落监测中密切关注

这两个物种的种群动态，提前做好管理预案，

以防成为外来入侵种。 
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