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摘要 采用水平淀粉凝胶电泳技术对黄姑鱼青岛、舟山和厦门3个群体的遗传结构和遗传分化进 

行了研究。在 G3PDH、IDHP、I DH、MDH、PGDH、PGM、SDH和 SOD等 8种酶中，共检测到 11个 

基 因位点。3个黄姑鱼群体在 G3PDH 和 PGM 位点上均呈 多态，其多态位点比例均为 0．2。3个 

群体的平均杂合度观测值和预期值分别在 0．010 l～0．037 9和 0．023 4～0．039 9之 间，平均每个位 

点的有效等位基因数在 1．029 0～1．052 8之间。3个群体间遗传距离和遗传一致度分别为0．000 4 
～ 0．000 8和 0．999 2～0．999 6。研究结果表 明，3个黄姑鱼群体之间无明显的遗传分化。 
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ABSTRACT Horizontal starch gel electrophoresis was used to investigate the genetic strue— 

ture and differentiation of the three populations(Qingdao，Zhoushan and Xiamen)of Nibea albi～ 

flora．Eleven putative loci were revealed by eight enzymes(G3PDH，IDHP，LDH，MDH， 

PGDH ，PGM ，SDH and SoD)． The percentage of polymorphic loci for each population was 

0．2．The mean observed and expected heterozygosity ranged from 0．010 1 to 0．037 9 and from 

0．023 4 tO 0．039 9，respectively．The average number of efficient allele for each lOCUS varied 

from 1．029 0 to 1．052 8． The genetic distances among populations were from 0．000 4 tO 

0．000 8，and the genetic similarities were from 0．999 2 to 0．999 6．The results showed that 

there was no significant genetic differentiation among the three populations of N．albiflora． 
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黄姑鱼 Nibea albiflora Richardson属石首鱼科 Sciaenidae、黄姑鱼属 Nibea，为近海暖温性 中下层经济鱼 

类(朱元鼎等 1963)。黄姑鱼营养丰富，是我国传统渔业的主要捕捞对象。过度捕捞引起其 自然资源的逐步 
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枯竭，资源量逐年减少。有关黄姑鱼的研究报道较少，主要集中在胚胎、仔幼鱼发育和人工育苗等方面(雷霁霖 

等 1981、1992；陈 超等 1989；孙 忠等 2005)。遗传变异是有机体适应环境变化的必要条件，加拿大、日 

本和挪威等国及有关国际组织 自20世纪 80年代初就致力于研究渔业生物的群体遗传结构，并倡导渔业资源 

开发和管理应被赋予遗传多样性保护的内涵(FA0／UNEP 1981；Ryman et a1． 1987)。群体遗传学对于渔 

业管理的意义还在于它能以一种与群体进化相关的方式定义群体概念。因此，对于黄姑鱼资源的保护和种群 

的管理，认识其遗传结构是十分必要的。在黄姑鱼群体遗传学方面，Menezes等(1990)利用同工酶技术对 日 

本沿海群体的遗传结构进行了研究，韩志强等(2006)利用 AFLP技术对黄姑鱼青岛和厦门群体的遗传多样性 

进行了分析，但目前尚缺乏对我国沿海黄姑鱼群体遗传结构进行同工酶分析的研究报道。 

同工酶电泳技术是一种共显性遗传标记，已被广泛用于生物群体的遗传分化、种群及种质遗传鉴定。近年 

来，我国福建和浙江等沿海地区开展了黄姑鱼人工育苗和网箱养殖 (蔡厚才等 2000)。因此，现在有必要弄 

清我国沿海野生黄姑鱼群体的遗传多样性和种质资源状况，从而促进黄姑鱼的资源保护和人工养殖的可持续 

发展。本研究采用水平淀粉凝胶 电泳技术 ，对我国黄海 、东海的黄姑鱼群体进行等位基 因酶遗传变异的研究， 

揭示我国沿海黄姑鱼遗传多样性的现状，为我国黄姑鱼苗种繁育及其遗传育种提供理论依据。 

1 材料和方 法 

1．1 材 料 

实验所采用的黄姑鱼样品分别于2004年 6月和 2005年 9月在青岛(45尾)、舟山(36尾)和厦门(36尾) 

海域采得，共计 117尾。青岛、舟山和厦门 3群体的平均体长和体重分别为 25．2±7．8cm、28．7±10．2cm和 

26．3±8．3cm，239．1±81．2g、264．2±56．7g和 248．1±89．7g。全部样本冷冻运 回实验室后 ，取肌肉和肝脏置 

于一75℃超低温冰箱保存备用。 

1．2 方法 

参照 日本水产资源保护协 

会 (Japan Fisheries Resource 

Conservation Assoeiation 

1989)推荐的方法进行水平淀 

粉凝胶 电泳和染色。制备凝胶 

的水解马铃薯淀粉和所用的生 

化药 品均购 自美 国 Sigma公 

司。实验所用电泳仪及 电泳槽 

购 自北京六一仪器厂 (型号为 

DYY一Ⅲ35和 DYY—III 2)。实 

验共检测 了 8种 酶(表 1)，使 

用 TC一7．0电泳缓 冲 系统，凝 

胶浓度为 11．8 ，凝胶体积为 

170mm×145mm×10mm。电 

泳在 恒 温 (4 oC)、恒 流 (4O～ 

50mA)条件下进行。电泳约 6 

～ 7 h后 ，将凝胶水平切片 ，立 

表 1 黄姑 鱼同工酶 实验所分析酶的名称、简称和编号 

Table 1 Names，abbreviati0ns and E．C． numbers of enzymes used in this study 

即移入染色盒染色。酶谱清晰后 ，用 7 冰醋酸中止反应，用蒸馏水清洗后拍照保存。多态位点比例、平均 

位点有效等位基因数、预期杂合度及观察杂合度参照 日本水产资源保护协会和王中仁(1996)方法计算， 

Hardy—Weinberg遗传偏离指数 一 (H。一H )／H ，H。为多态座位的观测杂合度，H 为多态座位的预期杂 
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合度。群体间遗传分化程度通过基因分化系数 G 

衡量 ，G 为总群体平均杂合度( )和各群体内平均 

杂合度( )的函数，即 一1一h ／h 。两群体遗传 

相似度和遗传距离计算参照 Nei(1975)方法，采用 

MEGA3．0软件构建 UPGMA系统树 。 

表 2 3个群体的等位基因频率 

Table 2 The allele frequency of the three populations 

2 结果 jDHP 

电泳 图 谱 如 图 1所 示 ，在 分 析 的 8种 酶 

(G3PDH、IDHP、SDH 、MDH 、PGDH 、PGM 、LDH 

和 SOD)中，共检测到 11个位点，以 P 。为标准 ，其 

中G3PDH 和 PGM 两个位点在青岛、舟山和厦 

门 3个群体中均为多态，而其他位点均为单态(表 

2)。 

青岛、舟山和厦门 3个群体的多态位点比例均 

为 0．2，平 均 观测 杂 合 度 和 预 期 杂 合 度 分 别 在 

0．010 1～0．037 9和 0．023 4～0．039 9之间，平均 

每个位点的有效等位基因数在 1．029 0～1．052 82： 

间(表 3)。在 PDH 位点，3个群体的遗传偏离 

指数均大于零 ，但经 Fisher检验差异不显著，表明 

在该位点上等位基因频率分 布不显著偏离 Hardy— 

Weinberg平衡，但在 PGM 位点上，经 Fisher检 

验 ，遗传偏离指数显著大于或小于零 ，表明在该位点 

上 3个群体的等位基因频率显著偏离 Hardy—Wein— 

berg平衡，在青岛和厦门群体中遗传偏离指数小于 

零，说明在这两个群体中杂合子缺失，但在舟山群体 

中遗传偏离指数大于零，说明舟山群体杂合子过剩 

(表 3)。作者利用基因分化系数 估算 了黄姑鱼 

群体的遗传变异分布情况，黄姑鱼 3群体的基因分 

化系数 G 为 0．084，表明群体间的变异占总体变异 

的 8．4 ，91．6 的遗传变异来源于群体内。 

利用 Nei公式计算了群体间的遗传距离，群体 

间的遗传相似度和遗传距离见表 4。3个群体间的 

遗传距离在 0．000 4～O．000 8之间，UPGMA聚类 

树表明舟山和厦门群体间遗传关系较近(图 2)，两 

群体同青岛群体遗传距离较大，但 3个群体间无显 

著遗传分化。 

3 讨论 

LDH 

M DH一1 

M DH一2 

M D H一3 

M DH 一4 

PGDH 

SoD 

SDH 

P 

H 。 

H  

A 

表 3 3个群体的 Hardy—weinberg遗传偏离指数 

Table 3 The genetic deviation index of the three populations 

表 4 3个群体 的遗传距离和遗传一致度 

Table 4 Nei’S genetic distance(below diagona1)and genetic 

identity(above diagona1)among three populations 

同工酶电泳作为群体遗传学的一个经典研究方 

法，其共显性遗传的特点，可以有效地检测群体遗传结构，度量种群的遗传变异，已被广泛应用于鱼类群体遗传 

多样性分析和种质资源保护研究中。多态位点比例和平均杂合度是能够有效反映鱼类种群遗传变异及其种质 

资源状况的两个重要参数。本研究中，8种同工酶在 3个群体中共检测到 11个基因位点，黄姑鱼 3个群体的 

多态位点比例均为0．2，比较3群体间的观测杂合度和预期杂合度，发现厦门群体遗传多样性最高，舟山群体 

7  3  9  3  9  9  9  9  8  
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其次 ，青岛群体最低 。同西北太平洋区域已知 的海水鱼 

类同工酶数据比较发现 ，黄姑鱼多态位点 比例低于 同科 

的白姑鱼群体(0．26140．565)(Menezes et a1． 1990)， 

但高于大黄鱼官井洋养殖群体 (0．067)和象 山港养殖群 

体(O．1l1)(王 军等 2001)，低于真鲷(o．45O)(王伟继 

等 2000)、花鲈(0．375～0．500)(Gao et a1． 2004)、黄 

艘觫(0．5)(姬 广磊等 2007)、褐牙 鲆 (0．241～0．310) 

(尤 锋等 2001)、石鲽(0．286)(刘曼红等 2005)和半 

滑舌鳎(O．250~0．313)(庄志猛等 2006)等种类。平均 

观测杂合度是度量遗传变异 的最简单、最直接和最 富信 

息的方法 ，由于它与测定样品的大小的关系不太大 ，因而 

优于多态位点比例(Philipp 1981)。脊椎动物平均杂 

合度一般在 0．03～0．08(Kirpichnikov 1981)，在我国 

沿海常见海水鱼类 中，白姑鱼为 0．041～0．051(Menezes 

et a1． 1990)，大 黄鱼 为 0．012～0．0l6(王 军等 

2003)，花鲈为 0．028 3～ 0．048 4(Gao et a1． 2004)，真 

鲷为 0．141(王伟继等 2000)，带鱼为 0．042～O．103(王 

可玲等 1994)，梭鱼为 0．064(杨 锐等 2002)。综上 

可见 ，我国沿海黄姑鱼的群体遗传多样性处于较低 的水 

平。Menezes等(1990)对日本沿海黄姑鱼群体进行同工 

图 1 黄姑鱼 8种同工酶电泳模式 

Fig．1 Electrophoresis pattern of eight enzymes 

|[=二二 三三  

图 2 根据同工酶数据，构建的黄姑鱼 3个群体的 

UPGMA系统树 

Fig．2 UPGMA dendrogram of the three populations 

of N．albiflora based on isozyme data 

酶分析，得出多态位点比例和观测杂合度分别在 0．304～0．348和 0．029～0．054之间 ，与之相 比，我国沿海黄 

姑鱼群体遗传多样性偏低，这可能由于我国沿海黄姑鱼群体遭受过度捕捞，部分稀有等位基因丧失，导致群体 

遗传多样性低于日本沿海群体。 

遗传变异有一定的大小和分布格局，种内遗传变异可以分为群体内和群体间的变异，保持这两种变异可以 

最大限度地降低地理群体的灭绝几率，维持物种的稳定。本文利用 G 分析了黄姑鱼遗传多样性的群体内和群 

体间的分布格局。结果显示，黄姑鱼的遗传变异主要存在于群体内个体间，群体间无明显的遗传分化，说明群 

体间存在频繁的基因交流 。遗传距离和遗传一致度也定量地反应 了群体 间的遗传变异关 系，黄姑鱼 3个地理 

群体问的遗传距离在0．000 4～o．000 8之间，这也证明群体间无明显的遗传分化，同样支持3群体问存在明显 

的基因交流，3个地理种群没有形成自己独立的遗传结构。本研究结论同黄姑鱼群体的 AFLP分析结果基本 

一 致。韩志强等(2005)利用 AFLP技术对东海和黄海黄姑鱼遗传变异进行了研究，发现黄姑鱼的遗传变异主 

要存在于群体内个体间，黄海和东海两群体间无显著的遗传差异。生态学资料把黄姑鱼分为黄、渤海和东海两 

个地理群 ，黄、渤海的黄姑鱼季节性洄游明显 ，越冬场在济州岛附近的海域 ，3月鱼群向西北洄游 ，4月份一部分 

鱼群到达青岛海域；东海黄姑鱼的洄游不甚明显 ，仅做深水区和浅水区之间的往返移动(《中国渔业资源调查和 

区划》编辑委员会 1988)。黄姑鱼群体遗传分化较弱的原因可能是不同地理群体受海流(如黑潮、朝鲜暖流、 

对马暖流和中国近海沿岸流)影响造成的。 

同工酶的生化遗传分析实际上只是分析 比较不 同基 因型的产物 ，而不是遗传密码基因本身，且编码蛋白质 

的基因仅占生物体整个基因组的很少部分，而对非结构基因则无能为力。因此，同工酶技术在一定程度上低估 

了群体的遗传变异水平，有必要运用其他分子手段如线粒体 DNA序列分析、微卫星标记等对黄姑鱼群体遗传 

变异进行深入的研究。 
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