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基于线粒体 DNA 细胞色素 b 基因和 
控制区序列分析西藏雅鲁藏布江 

黄斑褶 种群遗传多样性 
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摘要：采用线粒体 DNA（mtDNA）Cyt b 基因和 D-loop 控制区为分子标记，对分布于西藏雅鲁藏布江

大峡谷以上里龙段和以下墨脱段 2 个群体的黄斑褶 （Pseudecheneis sulcata）共 60 个样本进行遗传多

样性研究。获得联合基因有效序列长度为 1 893 bp，包括 Cyt b 基因 1 060 bp 和 D-loop 控制区 833 bp。

结果显示，里龙和墨脱 2 个群体的单倍型多样性值（Hd）均较高（0.701 和 0.761），核苷酸多样性值（π）

均较低（0.001 00 和 0.001 09）；高频率的单倍型 Hap1 和 Hap2 为 2 个群体所共享，推测为祖先单倍型；

同时，里龙和墨脱群体分别存在5个和6个特有单倍型，且在2个群体中不共享；分子方差分析（AMOVA）

显示遗传变异主要来源于种群内部，群体间呈中度遗传分化水平（Fst = 0.090 44，P < 0.05）；中性检验

（Tajima's D、Fu's Fs）和核苷酸不配对（SSD、Hir）分析结果揭示，黄斑褶 种群曾经历过种群扩张现

象。本研究推测，黄斑褶  2 个群体间的基因流动存在障碍，雅鲁藏布大峡谷的海拔落差及水文情势

等生态屏障可能是阻碍黄斑褶 迁徙和交流的主要原因。 
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Abstract: Using mitochondrial DNA (mtDNA) Cyt b gene and D-loop control region as molecular markers, 

genetic diversities of 60 Pseudecheneis sulcata samples from two populations in the upper Lilong section and 

the lower Motuo section of the Yarlung Zangbo River Grand Canyon were studied. The effective sequence 

length of the combination gene was 1 893 bp, including 1 060 bp Cyt b gene and 833 bp D-loop control region. 

The results showed that the haplotype diversity values (Hd) of both Lilong and Motuo populations were high 

(0.701 and 0.761), and the nucleotide diversity values (π) were low (0.001 00 and 0.001 09). A high frequency 

of Hap1 and Hap2 was observed in both populations, which were presumed to be ancestral haplotypes. 

Meanwhile, there were 5 and 6 unique haplotypes in Lilong and Motuo populations, respectively, and they 

were not shared between the two populations. Analysis of molecular variance (AMOVA) showed that the 

genetic variation mainly originated from within the population, with moderate genetic differentiation between 

populations (Fst = 0.090 44, P < 0.05). Neutral test (Tajima's D and Fu's Fs) and nucleotide mismatch analysis 

(SSD and Hir) revealed that Pseudecheneis sulcata had experienced population expansion. This study 

indicated that there were barriers in gene flow between the two populations of P. sulcata. The ecological 

barriers such as altitude difference and hydrological situation of the Yarlung Zangbo Grand Canyon may be 

the main reasons for hindering the migration and communication in P. sulcata. 

Key words: Pseudecheneis sulcata; Mitochondrial DNA; Cyt b; D-loop; Genetic diversity; Yarlung Zangbo 

River 

雅鲁藏布江位于西藏高原地区，是世界上

海拔 高的大河之一，自西向东横贯西藏南部，

在下游向南奔流，特殊的地理和气候环境孕育

出独特而丰富的鱼类资源（武云飞等 1991a），
鱼类区系主要由鲤科（Cyprinidae）的裂腹鱼亚

科（Schizothoracinae）、条鳅科（Nemacheilidae）
的高原鳅属（Triplophysa）和 科（Sisoridae）
等鱼类组成（张春光等 1995）。雅鲁藏布江从

林芝米林县派镇开始到下游区域的河长 200 余

km 内海拔落差达 2 000 余 m（关志华 1999），
该区域也是闻名世界的雅鲁藏布大峡谷（杨逸

畴等 1995），由于雅鲁藏布大峡谷上下游的海

拔落差、水流速度、温度差异等自然环境明显

影响着该区域的鱼类区系组成和地理分布（武

云飞 1985），雅鲁藏布大峡谷内和大峡谷以上

鱼类的区系组成存在明显差异，两者间除裂腹

鱼属外缺少共有属，几乎没有共有种（张春光

等 1995）。 
黄斑褶 （Pseudecheneis sulcata）隶属于

科褶 属，主要分布于印度及我国的西藏（武

云飞 1985），在西藏地区分布于雅鲁藏布江下

游的墨脱、察隅（张春光等 1995，周用武等 
2007）。 近研究显示，黄斑褶 在雅鲁藏布大

峡谷以上的中游也有自然分布，成为目前雅鲁

藏布江中游和下游唯一一种都有分布的鱼类

（马波等 2018），而分布于下游的墨脱纹胸

（ Glyptothorax annandalei ）、 扁 头

（Pareuchiloglanis kamengensis）、平唇 （P. 
hodgarti）、藏 （Exostoma labiatum）等其他

科鱼类在雅鲁藏布大峡谷以上的中游水域没有

分布（张春光等 1995）。 科鱼类的口、胸、

鳍等组织器官具有吸着器，营底栖生活，适应

于激流环境，不善游动而活动范围有限（严娟

等 2018）。峡谷内巨大的海拔落差及局部的剧

烈坡降致使河床多急流险滩，河水湍急（杨逸

畴 1982，余国安等 2012），可能特殊的地形水

文屏障作用使 科鱼类在大峡谷内不能自由地

迁移，而黄斑褶 能够突破大峡谷阻碍得以到

达中游水域，表明其可能具有特殊的生活史或

演化过程。 
有相关研究表明，峡谷及水文等独特环境

对鱼类基因交流有一定的限制作用（Costello et 



5 期 马清芝等：基于线粒体DNA细胞色素b基因和控制区序列分析西藏雅鲁藏布江黄斑褶 种群遗传多样性·703· 

 

al. 2003，赵凯等 2005），同一河流水域的上下

游地理隔离也可导致鱼类群体产生遗传分化

（He et al. 2009，李文静等 2018）；由于自然

阻障、扩散分化的生态适应等原因， 科鱼类

的分化不仅体现在各大水系之间，也体现在同

一水系的不同支流或上下游之间（Zhou et al. 
2005，刘绍平等 2010）。本研究选用线粒体

DNA的Cyt b基因和D-loop控制区作为分子标

记，通过两种基因序列联合的方式研究雅鲁藏

布大峡谷上下雅鲁藏布江水域黄斑褶 群体遗

传多样性水平，分析大峡谷对黄斑褶 群体  
遗传分化的影响，为探讨雅鲁藏布江黄斑褶

的地理分布格局、演化过程及遗传资源保护管

理等提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 
分别于 2018 年 4 月和 7 月，在雅鲁藏布大

峡谷以上的雅鲁藏布江西藏林芝米林县里龙段

（29°07ʹ N，93°49ʹ E，海拔 2 960 m）和大峡

谷以下的雅鲁藏布江墨脱段（29°18ʹ N，95°16ʹ  
 

E，海拔 668 m）（图 1），使用定置刺网分别捕

获到 30 尾黄斑褶 ，取鳍条或肌肉组织，用

95%无水乙醇固定后运回实验室，于﹣20 ℃冰

箱中保存。   
1.2  PCR 扩增与测序 

取每个个体的鳍条或肌肉组织约 25 mg，
使用 Ezup 柱式动物基因组 DNA 抽提试剂盒提

取总 DNA，用 1%的琼脂糖凝胶电泳检测 DNA
的质量，于 4 ℃保存备用。扩增 Cyt b 基因序

列的引物为 L14724 和 H15915（Xiao et al. 
2001），扩增 D-loop 区域基因序列的引物为

D-loop-F 和 D-loop-R（Zeng et al. 2011），引物

均由上海生工生物工程有限公司合成。 
PCR 反应体系均为 25 μl，其中包含 10 × 

buffer 2.5 μl，25 mmol/L 的 MgCl2 1.5 μl，
10 mmol/L 的 dNTPs 2.5 μl，上、下游的引物

（10 μmol/L）各 2 μl，Taq 酶 2.0 U，去离子灭

菌超纯水补至总体积 25 μl。PCR 反应条件为：

94 ℃预变性 4 min；扩增过程 35 个循环，94 ℃
变性 55 s，扩增 Cyt b 和 D-loop 基因的退火温

度分别为 58 ℃和 50 ℃，退火时间分别为 30 s 

 
 

图 1  黄斑褶 采集样点 

Fig. 1  Sampling location of Pseudecheneis sulcata 
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和 45 s，72 ℃延伸 30 s； 终 72 ℃延伸 5 min。
取 4 μl PCR 扩增产物经 1%的琼脂糖凝胶电泳

检测后，将带有目的条带的 PCR 产物送至上海

生工生物工程有限公司进行双向测序，测序所

用引物与扩增引物相同。 
1.3  数据分析 

使用 Chromas 软件分别观察 Cyt b 和

D-loop 测序结果的峰图，校对数据。利用

DNAMAN 对双向测序结果序列进行拼接。利

用 ClusterX v 1.83 软件分别对两者拼接后的序

列进行多重比较，人工矫正对齐，将对齐后的

序列截取同等长度。对 Cyt b 和 D-loop 基因序

列联合后进行分析，利用 DNAsp 5.10 计算单

倍型数（h）、单倍型多样性（Hd）、核苷酸多

样性（π）等参数（Librado et al. 2009）。利用

MEGA 6.0 软件（Tamura et al. 2013）计算群体

内及群体间的遗传距离，基于双参数替代模型

（ Kimura-2-Parameter ， K2P ） 构 建 邻 接

（neighbor-joining，NJ）分子系统进化树，经

1 000 次自展检验得到分支树节点的支持率，其

余参数均为软件默认值。基于 Medium-Jion 利

用 Network 4.6 软件（Bandelt et al. 1999）构建

单倍型网络图。利用 Arlequin 3.5 软件

（Excoffier et al. 2010）计算两群体之间的遗传

分化指数 Fst值，完成 AMOVA 分析（Excoffier 
1992）和 Tajima's D（Tajima 1989）、Fu's Fs（Fu 
1997）中性检验，通过 1 000 次的重复取样实

现检验。在进行核苷酸不配对分析的基础上构

建群体的核苷酸不配对分布图，推断群体扩张

发生的历史，并用核苷酸多样性对 2 个群体的

种群扩张时间进行估算。 

2  结果与分析 

2.1  碱基序列组成 
序列经比对处理后，获得黄斑褶 线粒体

联合基因有效序列长度为 1 893 bp，包括 Cyt b
基因 1 060 bp 和 D-loop 控制区 833 bp。A、T、
G、C 四种碱基平均含量分别是 32.12%、

30.25%、13.68%、23.95%，碱基 G 的含量明显

低于其他 3 种碱基的含量，A + T（62.37%）含

量高于 G + C（37.63%）含量。多态性变异位

点 11 个，简约信息位点 6 个（表 1）。 
 

表 1  黄斑褶 单倍型变异位点 

Table 1  The variable sites of haplotypes of 
Pseudecheneis sulcata 

变异位点 Variable site 单倍型
Haplotype 527 705 752 803 830 1044 1124 1329 1560 16671705

Hap1 T C G A T C A T C A G

Hap2 . . A . . . . C . G .

Hap3 . T . . . . . . . . .

Hap4 . . A . . . . C T G .

Hap5 . . . . . A . C . G .

Hap6 . . . . . . . . . . A

Hap7 . . . . . T . . . . .

Hap8 . . A . C . . C . G .

Hap9 G . A . . . . C . G .

Hap10 . . A . . . G C . G .

Hap11 . . A C . . . C T G .

Hap12 . . A . . A . C T . .

Hap13 . . A . . A . C T . .

“.”表示所在位置碱基与参考序列相同。 

“.” indicates the nucleotide in this position is identical to the 

one in the reference sequence. 

 
2.2  单倍型分布及遗传多样性 

2 个群体 60 个样本中，联合序列共检测到

13 个单倍型（Hap1 ~ Hap13）（表 2），里龙群

体包含 7 个单倍型（Hap1 ~ Hap3 和 Hap6 ~ 
Hap9），墨脱群体包含 8 个单倍型（Hap1、Hap2、
Hap4、Hap5 和 Hap10 ~ Hap13）。其中，单倍

型 Hap1 和 Hap2 为 2 个群体所共有，检测到 
Hap1 的样本数占总样本数的 40%，Hap2 的样

本数占总样本数的 33.33%，且均为里龙和墨脱

2个群体中的优势单倍型。Hap3和Hap6 ~ Hap9
这 5 个单倍型为里龙群体所独有，Hap4、Hap5
和 Hap10 ~ Hap13 这 6 个单倍型为墨脱群体所

独有，均为群体中的稀有单倍型。2 个群体共

有单倍型仅 2 个，且拥有这两个单倍型的个体 
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数占绝对优势。两个群体总计特有单倍型达到

11 个，远多于共有单倍型，但拥有这些特有单

倍型的个体数很少。 
分析黄斑褶 2 个群体的遗传多样性水平

（表 3），单倍型多样性（Hd）、核苷酸多样性

（π）和平均核苷酸差异（K）参数在里龙群体

中分别为 0.701、0.001 00 和 1.894，在墨脱群

体中分别为 0.761、0.001 09 和 2.055，即里龙

群体遗传多样性水平略低于墨脱群体。两者均

呈现出高单倍型多样性（> 0.5%）、低核苷酸多

样性的趋势（< 0.5%）。 
2.3  群体间的遗传距离及分化 

基于 K-2-P 模型分析黄斑褶  2 个群体遗

传距离，联合序列分析显示里龙和墨脱群体间

的遗传距离为 0.001 1，即 2 个群体之间的遗传

距离较小，亲缘关系较近。AMOVA 分析结果

显示（表 4），群体内遗传变异水平占 90.96%，

群体间遗传变异占 9.04%，群体内的变异占据

主要作用，群体间的遗传分化达到显著水平

（Fst = 0.090 44，P < 0.05）。 
2.4  系统进化 

以黑斑原 （Glyptosternum maculatum，

Cyt b 基因 GenBank: AF416891.1，D-loop 控制

区 GenBank: AY297095.1）作为外群，基于

K-2-P 构建黄斑褶 单倍型的邻接系统进化树

（图 2），里龙和墨脱 2 个群体的单倍型谱系分 
 

表 2  黄斑褶 单倍型在 2 个群体中的分布 

Table 2  The distribution of haplotypes in two populations of Pseudecheneis sulcata 

个体数 Number of individuals (ind) 个体数 Number of individuals (ind) 
单倍型 

Haplotype name 
里龙群体 

Lilong 
populations 

墨脱群体 
Motuo 

populations 

总体 
Total 

单倍型 
Haplotype name

里龙群体 
Lilong 

populations 

墨脱群体 
Motuo 

populations 

总体 
Total 

Hap1 14 10 24 Hap8 1  1 

Hap2 9 11 20 Hap9 1  1 

Hap3 3   3 Hap10  1 1 

Hap4   3 3 Hap11  1 1 

Hap5   2 2 Hap12  1 1 

Hap6 1   1 Hap13  1 1 

Hap7 1   1     

 
表 3  黄斑褶鮡 2 个群体的遗传多样性参数 

Table 3  Genetic diversity parameters of two populations of Pseudecheneis sulcata 

群体 
Population 

样本数 
Number of 

sample 

单倍型数 
Number of 

haplotype (h) 

多态性位点 
Number of polymorphic 

sites (S) 

单倍型多样性 
Haplotype diversity 

(Hd) 

核苷酸多样性 
Nucleotide diversity 

(π) 

平均核苷酸差异数 
Average number of 

nucleotide differences (K)

里龙 Lilong 30 7 8 0.701 0.001 00 1.894 

墨脱 Motuo 30 8 7 0.761 0.001 09 2.055 

总体 Total 60 13 11 0.733 0.001 09 2.069 

 
表 4  黄斑褶 2 个群体分子变异分析（AMOVA） 

Table 4  Analysis of molecular variance (AMOVA) of two populations of Pseudecheneis sulcata 
变异来源 

Source of variation 
自由度 

df 
平方和 

Sum of squares 
变异组分 

Variance component 
变异百分比（%） 

Percentage of variation 
固定指数（Fst）

Fixation index 

群体间 Among populations 1 4.033 0.100 69 9.04 

群体内 Within populations 58 58.733 1.012 64 90.96 

总计 Total 59 62.767 1.113 33   

0.090 44* 

“*”表示达到显著水平，P < 0.05。“*” indicates significant level at P < 0.05. 
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图 2  基于 Cyt b 基因和 D-loop 控制区 1 893 bp 联合序列构建的黄斑褶 的单倍型邻接系统树 

Fig. 2  Neighbor-joining tree of haplotypes of Pseudecheneis sulcata based on the 1 893 bp  
combined sequences of Cyt b gene and D-loop control region 

分支上的数字为 1 000 次重复抽样的自检值。图中标尺表示序列之间差异。 

Numbers at the nodes indicate bootstrap values with 1 000 replicates. The scale in the figure indicates the difference between the sequence. 

 

 
 

图 3  黄斑褶 的单倍型网络图 

Fig. 3  The haplotypes network of Pseudecheneis sulcata 

“Hap”表示单倍型，其后的序号为单倍型的序号；圆圈中橙色部分和蓝色部分分别表示里龙种群和墨脱种群所拥有的单倍型；节点间

的小黑点代表缺失的单倍型。圆圈面积与单倍型频率成正比。圆圈大小表示单倍型包含的个体数。 

“Hap” indicates Haplotype, subsequent numbers mean haplotype number; orange and blue portions in the circle represent Lilong population and 

Motuo population respectively; Small black dot between nodes represents lacked haplotype. The circle size represents the number of individual 

haplotypes included. 

 
 

支并不明显，且单倍型与地理群体之间并未形

成明显的对应关系。利用 Network 4.6 软件构建

单倍型网络图（图 3），亦显示单倍型与地理群

体之间未形成明显的对应关系。单倍型 Hap1
和 Hap2 位于网络结构的中央位置，其他单倍

型则是通过单一突变或多种突变相连接而呈星
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状分布。Hap1 和 Hap2 在群体中的分布频率明

显高于其他单倍型，且为 2 个群体所共有，推

测可能为黄斑褶  2 个群体的祖先单倍型。 
2.5  群体历史动态 

依据核苷酸错配和中性检验分析黄斑褶

种群历史动态情况，Tajima's D 值为﹣0.346
（P > 0.05），Fu's Fs 值为﹣3.960（P < 0.05），
Fu's Fs 中性检验表明稳定的种群背离了中性进

化模型，接受种群曾发生扩张理论。不配对分

布检验显示，Harpending's 指数和 SSD 的统计

检验值均未偏离种群扩张模型（Hir = 0.134，P > 
0.05；SSD = 0.053，P > 0.05），同时观察核苷

酸错配分布图显示观测值与期望值的曲线呈拟

合状态（图 4），表明不能拒绝群体扩张的假说，

即符合原来群体扩张的理论。 
 

 
 

图 4  黄斑褶  2 个群体核苷酸不配对分布图 

Fig. 4  Mismatch distribution of two populations  
of Pseudecheneis sulcata 

 

3  讨论 

3.1  黄斑褶 的单倍型分布与遗传分化 
雅鲁藏布江下游大峡谷内海拔落差、水流

速度、温度差异等对鱼类分布可能产生显著的

影响，致使雅鲁藏布江中、下游鱼类的区系组

成存在明显差异（武云飞 1985），大峡谷的拐

弯处也成为上下游鱼类区系分布的明显界限

（张春光等 1995），即大峡谷的特殊环境可能

使包括 科在内的鱼类保持着复杂的地理分布

格局。本研究调查显示，雅鲁藏布江雅鲁藏布

大峡谷以上的林芝米林县派镇、里龙河段，以

及大峡谷以下的墨脱河段均可采集到黄斑褶

，即黄斑褶 可能在历史演化过程中具特殊

性而形成现今的分布格局，而雅鲁藏布大峡谷

的自然因素也可能会影响黄斑褶 不同群体间

的扩散和交流。 
线粒体 DNA 单倍型是反映物种群体遗传

变化程度的重要指标之一（Neigel et al. 1993）。
通过单倍型的关联分析可以追溯物种迁徙模式

和进化历史（马晓慧等 2016，王欣等 2016）。
以祖先单倍型为基础衍生出来的新单倍型通常

与之形成“星状”结构，祖先单倍型一般位于

“星状”结构的中心位置（Avise 2000），并在

群体中占较高的比例（Posada et al. 2001）。本

研究单倍型 Hap1 和 Hap2 为 2 个群体所共享且

分布频率 高，在单倍型网络图中处于“星状”

结构的中心位置，推测为黄斑褶 群体祖先单

倍型。但同时，各自群体中还存有众多的特有

单倍型（里龙群体共有 5 个，墨脱群体共有 6
个），远多于共享单倍型，且均仅分布于本群体

中，即这些特有单倍型在雅鲁藏布江大峡谷上

下江段 2 个群体中没有共享。此外，AMOVA
分析结果显示，雅鲁藏布大峡谷上下 2 个群体

存在中度遗传分化（Fst = 0.090 44，P < 0.05），
即单倍型的分布差异是群体间产生较为显著分

化的主要原因。虽然雅鲁藏布大峡谷上下 2 个

群体共享单倍型分布频率较高，但还存有较多

的特有单倍型，若 2 个群体间的基因交流不存

在障碍，则这些特有单倍型也会得到交流共享，

但事实上未发现这些特有单倍型在 2 个群体中

得到共享，推测 2 个群体间的基因未得到有效

交流，即单倍型 Hap1 和 Hap2 也未在 2 个群体

间得到交流，而各自群体中的特有单倍型也仅

存于本群体中。 
3.2  黄斑褶 的群体历史动态 

黄斑褶  2 个群体单倍型多样性值均偏

高（> 0.5%），核苷酸多样性却明显偏低（< 
0.5%），说明受到瓶颈效应作用后种群发生扩

张（Grant et al. 1998，李文静等 2018），而核
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苷酸错配分布的曲线拟合度也显示了黄斑褶

经历了种群扩张，即较低的核苷酸多样性、较

高频率的共享单倍型以及错配分布的曲线拟合

程度都说明黄斑褶 在近期曾经出现过种群历

史扩张现象。发生扩张后不同程度的变异积累

了单倍型的多态性，由于扩张的时间较短，核

苷酸多样性的积累还不够（Bowen et al. 2001），
仍保留着高频率的共享（祖先）单倍型（Hap1
和 Hap2），显示出黄斑褶 具有独特的历史演

化过程。 
鱼类的起源和演化与青藏高原的隆升

有着密不可分的关系，青藏高原的 3 次隆升过

程，导致了该类群物种的分化和生物地理分布

格局的形成（曹文宣等 1981，武云飞等 1991 
b，何舜平等 2001，于美玲等 2012）。随着喜

马拉雅山脉的强烈隆起， 科鱼类在高原边缘

水域的特殊环境中得以演化发展（武云飞 
1985），而雅鲁藏布江的 科鱼类主要分布于下

游区域，可能是该类群的起源地之一。历史上

雅鲁藏布大峡谷与大峡谷上游的河道在大峡谷

形成之前分属不同的河流体系，大约在距今 3
万年前由于下游河流溯源侵蚀，袭夺了上游的

古雅鲁藏布江水系，雅鲁藏布大峡谷才得以贯

通，形成现今的雅鲁藏布江水系（陈建军等 
2008，余国安等 2012）。参考鲤科鱼类 Cyt b
基因序列每百万年 0.76%的进化速率（Zardoya 
et al. 1999），根据黄斑褶 Cyt b 基因的核苷酸

多样度分别计算出里龙群体和墨脱群体发生扩

张的时间大致为 11.58 万年前和 9.47 万年前，

这也与雅鲁藏布大峡谷的形成时期相吻合。 
有研究表明， 科鱼类的生态习性与河流

环境的关系 为紧密，峡谷型河流的上、下游

水文情势形成的生态隔离是种群分化的重要原

因（褚新洛 1979，刘绍平等 2010）。雅鲁藏布

大峡谷内的雅鲁藏布江支流帕隆藏布江中异齿

裂腹鱼（Schizothorax o'connori）群体与分布于

大峡谷以上的群体产生显著的遗传分化，巨大

的瀑布及水流落差形成的生态屏障应是阻碍基

因交流的重要原因（He et al. 2009），即大峡谷

对鱼类的交流产生限制作用。黄斑褶 相比其

他 鱼类，胸鳍更为发达，腹部横褶面积更

大（严娟等 2018），推测在雅鲁藏布大峡谷形

成过程中，黄斑褶 也随之发生种群扩散，原

分布于下游的祖先单倍型个体依靠较强的吸附

和攀爬能力得以逐渐扩散至大峡谷以上区域，

当大峡谷形成后， 终保留在大峡谷以上水域，

并演化出特有单倍型。由于大峡谷内外巨大的

海拔落差、瀑布激流等形成生态屏障（余国安

等 2012，杨逸畴 1982），而黄斑褶 独特的迁

移方式使其活动范围有限（严娟等 2018），也

可能难以突破大峡谷水文情势的阻碍而使上下

游的基因交流中断，继而形成现今的地理分布

格局。另外，由于大峡谷上下游迥异的生态环

境和气候条件，同一时期雅鲁藏布江下游的水

温要明显高于中上游（魏希等 2015），墨脱群

体的主要繁殖时间为 3 和 4 月，而里龙群体的

主要繁殖时间为 7 月，即黄斑褶  2 个群体的

繁殖时期相隔较长且不同步，客观上形成一定

的生殖隔离，对基因交流也产生障碍。本研究

仅利用线粒体基因序列分子标记进行了相关研

究，今后有必要采用其他分子标记（如微卫星

标记 SSR、单核苷酸多态性标记 SNP）对黄斑

褶 群体结构及其遗传多样性进行全面分析，

进一步揭示大峡谷对其种群演化及分布格局的

影响作用。 
3.3  黄斑褶 资源的遗传保护管理 

黄斑褶 在雅鲁藏布江仅分布于中下游

（张春光等 1996，马波等 2018），分布区狭窄，

种群数量少，由于过度利用和环境影响，雅鲁

藏布江中游的黄斑褶 资源已出现衰退迹象。

本研究显示，大峡谷上下 2 个群体可能存在生

殖隔离，且各自群体中衍生出较多的特有单倍

型，遗传多样性较低，因此在开展保护管理时

应当考虑其不同群体自身的遗传特性，优先保

护群体中特有单倍型，维持种群资源数量，避

免产生遗传漂变而丧失遗传多样性。 
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