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梯级水坝对长江上游綦江斑点蛇鮈群体遗传结构的影响 
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摘 要：綦江是长江上游典型的梯级开发支流，连续坝系重塑了河流纵向连通性，但其对小型定居性鱼类种群遗传格局的影

响仍缺乏实证。本研究以斑点蛇鮈(Saurogobio punctatus)为对象，基于 9 个地理群体线粒体 Cyt b、CO I 和 D-loop 的串联序

列进行分析，旨在分析梯级水坝阻隔背景下该物种的遗传多样性和遗传结构特征。结果显示：(1)185 尾样本共检测到 36 个

变异位点，鉴定出 18 个单倍型，总体单倍型多样性指数与核苷酸多样性指数分别为 0.787 ± 0.019 与 0.0020 ± 0.0002；不同

江段群体遗传多样性未呈现规律性变化；(2)遗传分化指数(Fst)和基因流(Nm)分析表明，最上游 S9 群体与其余群体间存在中度

以上遗传分化，但仍保持一定的基因交流；(3)AMOVA 分析显示，仅 1.72%的分子变异源于群体间，而 98.28%源于群体内，

且单倍型系统发育树和网络图均未呈现明显的水坝阻隔特征；(4)错配分布和中性检验表明，总群体及各江段群体均未检测到

明显的种群扩张信号。综合上述研究结果，綦江梯级水坝尚未导致斑点蛇鮈整体遗传多样性显著下降，对其总体遗传结构的

影响也较为有限，但最上游群体已出现一定程度的局部分化信号，表明该物种在高密度梯级水坝环境下短时期内仍能维持较

稳定的种群连通性。本研究可为梯级水电开发背景下杂食性小型鱼类的种群遗传分化研究提供基础数据和科学依据。 
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Abstract: The Qijiang River is a typical tributary of the upper Yangtze River, characterized by intensive cascade hydropower 

development. The construction of successive dams has disrupted the longitudinal connectivity of the river. However, few empirical 

studies have examined the effects of these dams on the population genetic patterns of small resident fish species. In this study, we 

selected Saurogobio punctatus as the target species and analyzed concatenated sequences of the mitochondrial cytochrome b (Cyt b), 

cytochrome oxidase subunit I (CO I), and control region (D-loop) from nine geographical populations. We then assessed the genetic 

diversity and genetic structure of S. punctatus in relation to the barrier effects of cascade dams. The results revealed four main findings. 

First, we identified 36 variable sites and 18 haplotypes among 185 individuals. The overall haplotype diversity and nucleotide diversity 

were 0.787 ± 0.019 and 0.0020 ± 0.0002, respectively. No regular spatial pattern in genetic diversity was observed among populations 

from different river segments. Second, estimates of genetic differentiation index (Fst) and gene flow (Nm) indicated moderate to high 

genetic differentiation between the uppermost population (S9) and all other populations, although weak gene exchange persisted among 

these groups. Third, analysis of molecular variance (AMOVA) showed that 1.72% of the genetic variation resided among populations, 

while 98.28% occurred within populations. Neither haplotype phylogenetic trees nor haplotype networks revealed distinct isolation 

effects attributable to the cascade dams. Fourth, mismatch distribution analysis and neutrality tests provided no evidence of significant 

population expansion in either the total population or the segmented river populations. Overall, the cascade dams in the Qijiang River 
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have not caused a marked decline in the overall genetic diversity of S. punctatus, and they exert only weak influences on its  general 

genetic structure. Only the uppermost population showed slight local genetic differentiation. These findings suggest that S. punctatus 

can maintain stable population connectivity in the short term despite intensive cascade damming. This study provides baseline data and 

a scientific reference for future research on population genetic differentiation of small omnivorous fish in response to cascade 

hydropower development. 
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綦江系长江上游右岸一级支流，发源于贵州省桐梓县，向北流经重庆，于江津区顺江口汇入长江，

全长约 205 km，流域面积约 7140 km2[1]。该流域位于川东平行峡谷区，多为喀斯特地貌和亚热带湿润季

风气候，季节性水位波动较大，洪涝过程频繁[2]。据记载，仅 2000 年前后綦江流域就出现过多次连续强

降雨事件[3]，2016 年和 2020 年的洪涝灾害影响尤为显著[4]。綦江的渠化历史悠久，是我国最早开展渠化

的河流之一[5]。较长的开发历史和较为罕见的密集连续梯级水坝格局，使綦江成为研究梯级水坝生态效

应及鱼类遗传响应的典型区域，但相关成果仍较为有限。已有研究表明，河流筑坝会改变水文情势、生

境异质性和物种扩散过程，进而影响鱼类群落组成、种群连通性及遗传格局 [6]。李筱芹等[7]基于环境

DNA(Environmental DNA, eDNA)技术发现綦江梯级水坝对喜流水、洄游性和底层鱼类具有较明显的阻隔

效应，且阻隔种类多属长江上游珍稀特有鱼类。那么，在约 80 km 的綦江江段内，梯级水坝阻隔会对杂

食性小型鱼类的遗传多样性和遗传结构产生何种影响？目前仍无相关研究报道。 

斑点蛇鮈是 Tang 等[8]于 2018 年在长江发现的新种，隶属鲤形目(Cypriniformes)、鲤科(Cyprinidae)、

鮈亚科(Gobioninae)、蛇鮈属(Saurogobio)，俗称船丁子，与蛇鮈(S. dabryi)为近缘种[9]。该鱼为底层杂食性

小型鱼类，繁殖期为 3-5 月，产黄色黏性卵，产卵水温为 12-20 ℃。其主要分布于长江上游干支流，包

括赤水河流域、嘉陵江干流及宜宾、合江等长江上游干流河段，在长江中游洞庭湖、鄱阳湖相关水系中

亦有零散分布[8,10,11]。目前有关斑点蛇鮈的研究主要集中于线粒体 DNA(mitochondrial DNA, mtDNA)的全

序列分析[9]、长江中上游种群遗传结构与地理分化过程研究[10]及与近缘种的遗传学差异分析[11]等方面，

而针对梯级水坝对其遗传结构影响的研究尚未见报道。 

近年来，随着 DNA 测序与 PCR 技术的持续发展，mtDNA 因结构简单、进化速度快、遗传相对独立

等特点，已成为研究鱼类遗传多样性的理想分子标记[12-14]。其中，细胞色素 B 基因(cytochrome b, Cyt b)

与细胞色素氧化酶 I 亚基(cytochrome oxidase subunit I, CO I)序列进化速度快，能够提供较丰富的系统发

育信息[15-16]，mtDNA 控制区(mtDNA control region, D-loop)在近缘鱼类间常表现出较高的变异水平[17]。

这 3 类序列已广泛应用于鱼类种群遗传多样性、遗传结构及近缘类群分化研究。据此，本研究以綦江斑

点蛇鮈为对象，利用线粒体 Cyt b、CO I 和 D-loop 序列，分析梯级水坝背景下不同群体的遗传多样性与

遗传结构，探讨该物种在河流纵向连通性改变条件下的遗传格局及其可能影响因素，以期为梯级水电开

发背景下小型鱼类的种群遗传保护提供基础数据和理论参考。 

1 材料与方法 

1.1 样本采集 

本研究监测水域共涉及 9 座现阶段对研究江段河流连通性产生持续影响的水坝，其基本信息见表 1。

现以这 9 座水坝为界，在总长度约 80 km 的江段内共设置 9 个采样点，自下游至上游依次编号为 S1 至

S9，均为实际采集到斑点蛇鮈样本并纳入遗传分析的采样点。其中，调查期间未在石溪口与珠滩两坝间

采集到斑点蛇鮈个体，故未作为独立群体纳入分析(图 1)。本研究涉及的鱼类样本采集活动已获得当地渔

业管理部门授权，采集样本仅用于科学研究。2023 年 3—12 月，使用三层定置刺网(长度为 50.00 m，高

度为 3.00 m，网目为 3.00 cm、6.30 cm 和 11.20 cm)和地笼(长度为 8.00 m，高度为 23.00 cm，宽度为 32.00 

cm，网目为 2.00 cm)进行了 4 次捕捞，每次捕捞持续 5 天，共采集斑点蛇鮈样本 185 尾，各采样点信息

见表 2。将采集到的斑点蛇鮈样本冷冻后带回实验室，置于-40 ℃条件下保存，以备后续组织 DNA 提取

和分析。受不同采样点生境条件、资源量及捕获效率差异影响，各采样点样本量存在一定不均衡。后续



 

结果解释中，对样本量较少采样点的遗传多样性和种群历史动态结果作谨慎讨论。样本物种鉴定依据斑

点蛇鮈原始描述及相关分类学特征进行。斑点蛇鮈可通过背鳍和尾鳍散布细小黑色斑点、胸鳍基部以前

胸部无鳞、唇较厚且具乳突等特征与蛇鮈区分[8]，本文采集个体均符合斑点蛇鮈的主要鉴别特征。 

表 1  綦江水坝基本信息 

Tab.1  Basic information on dams in the Qijiang River  

水坝名称 建设年份 蓄水高程/m 水坝类型 装机/(Kw/台) 

五福 1978 200.24 条石重力坝 3200/2 

车滩 1966 205.70 条石重力坝 6000/2 

桥溪口 2018 211.73 条石重力坝 — 

大常 1953 215.70 条石重力坝 1600/2 

大华 1952 220.70 条石重力坝 160/2 

石溪口 1990 225.60 条石重力坝 1250/2 

珠滩 2009 242.50 翻板闸+重力坝 8000/2 

盖石洞 1980 269.00 闸门+重力坝 1800/3 

羊蹄洞 2005 277.70 翻板闸+重力坝 4000/2 

 

图 1 綦江各采样点与水坝坝体地理分布示意图 

Fig.1 Geographic distribution of sampling sites and dams in the Qijiang River 

1.2 组织 DNA 提取 

使用动物组织 DNA 提取试剂盒(Yeasen, MolPure Cell/Tissue DNA Kit)提取斑点蛇鮈组织 DNA。组

织 DNA 提取完成后，使用超微量分光光度计进行 DNA 质量和含量检测，并将提取的组织 DNA 样品置

于-80 ℃冰箱保存。 

1.3 Cyt b、CO I 和 D-loop 序列的扩增与测序 

使 用 通 用 引 物 L14724(5'-GACTTGAAAAACCACCGTTG-3') 与 H15915(5'-

CTCCGATCTCCGGATTACAAGAC-3')扩增 Cyt b 序列，具体参照 Xiao 等 [18] ；使用 Fish F1(5'-

TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC-3')和 Fish R1(5'-TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA-3')扩

增 CO I 序列，具体参照 Ward 等 [19] ；使用 DL1(5'-ACCCCTGGCTCCCAAAGC-3') 和 DH2(5'-

ATCTTAGCATCTTCAGTG-3')扩增 D-loop 序列，具体参照 Liu 等[20]。上述 3 种引物均由上海生工生物
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工程股份有限公司合成并提供。PCR 反应体系为 25.0 μl，其中包括 12.5 μl 的 MIX，即 Takara，Premix 

Taq™(Ex Taq™ Version 2.0 plus dye)，各 1.0 μl 的上下游引物(10.0 μM)，1.0 μl 的 DNA 模板，9.5 μl 的

ddH2O。具体 PCR 反应条件为：95 ℃预变性 5 min，95 ℃变性 30 s，58 ℃退火 1 min(三对引物均使用

58 ℃为退火温度)，72 ℃延伸 1.5 min，变性、退火、延伸反应循环数为 35，最后 72 ℃总延伸 10 min。

PCR 产物使用预先加入核酸染料的 1%琼脂糖凝胶电泳检验，合格产物均被送至上海生工生物工程股份

有限公司进行纯化、测序和拼接。 

表 2  綦江各采样点斑点蛇鮈样本的采集信息 

Tab.2  Sampling information for S. punctatus collected from different sites in the Qijiang River 

采样点 经纬度 样本总数 体长范围 体重范围/g 

S1 29°6′7.31″N,106°26′10.67″E 10 13.80-17.14 27.13-54.43 

S2 29°6′29.86″N,106°28′55.65″E 9 6.17-18.93 2.51-73.43 

S3 29°3′7.62″N,106°33′28.42″E 30 11.93-21.48 17.00-97.74 

S4 29°1′26.49″N,106°34′39.75″E 30 12.96-20.36 20.65-100.90 

S5 29°0′13.88″N,106°39′49.48″E 30 13.30-21.08 22.90-100.00 

S6 28°59′22.85″N,106°41′2.90″E 18 12.73-21.80 22.80-114.70 

S7 28°53′41.32″N,106°40′9.45″E 30 11.80-19.70 17.23-76.10 

S8 28°49′53.85″N,106°43′9.67″E 6 6.06-19.70 2.20-72.70 

S9 28°46′0.67″N,106°40′10.47″E 22 10.57-19.05 11.57-77.50 

1.4 数据处理与分析 

考虑研究水域的空间距离和阻隔历史上相对接近，不同水坝间群体的遗传差异可能较弱。为获得更

多的变异信息，本研究将 3 段 mtDNA 序列进行串联分析(Cyt b-CO I-D-loop)。测序数据采用 Chromas 2

软件进行人工校对，利用 DnaSP v5 软件[21]计算单倍型数、单倍型多样性、核苷酸多样性和平均核苷酸

差异数，并分析单倍型分布和错配分布；通过 Arlequin v3.5.2.2 软件[22]计算遗传分化指数(Fst)和基因流

(Nm)，同时开展分子方差分析(Analysis of Molecular Variance, AMOVA)及中性检验(Tajima's D[23]、Fu's 

Fs[24])；借助 MEGA 11 软件[25]统计基础碱基组成信息，并采用 Kimura 2-parameter 模型计算群体间遗传

距离。根据“Find Best DNA/Protein Models (ML)”程序筛选的最佳模型(HKY+I)，采用最大似然法(Maximum 

likelihood, ML)迭代 1000 次构建系统发育树；利用 MrBayes v3.2.7 软件，基于 PAUP 4.0 软件[26]和

MrModeltest v.2.4 软件[27]筛选的最佳核苷酸替代模型(GTR)，迭代次数 2000000 构建贝叶斯系统发育树，

并使用 FigTree v1.4.3 软件进行可视化。采用 PopArt 1.7 软件[28-29]中的 TCS 法构建单倍型网络图；利用

BEAST v2.7.6 软件[30-31]在 GTR 模型下分析种群历史动态，采用严格分子钟模型(strict clock)，序列突变

率采用鱼类线粒体 DNA 基因序列的常用估计值 0.01/百万年[32-33]，最终结合 Tracer v1.7.1 软件[34]输出种

群的历史动态图像。 

2 结果与分析 

2.1 序列变异与遗传多样性分析 

对 185 尾斑点蛇鮈的 Cyt b、CO I 及 D-loop 序列完成校对与比对后，获得 Cyt b 序列长 1124 bp，变

异位点 20 个，A + T 含量 54.34%；CO I 序列长 629 bp，变异位点 9 个，A + T 含量 53.40%；D-loop 序

列长 880-882 bp，变异位点 7 个，A + T 含量 65.32%，三者的 A + T 含量均高于 C + G 含量。Cyt b 共检

出 9 个单倍型，单倍型多样性和核苷酸多样性为 0.391 ± 0.044、0.0027 ± 0.0004，平均核苷酸差异数为

3.018；CO I 共检出 8 个单倍型，单倍型多样性和核苷酸多样性为 0.668 ± 0.020、0.0021 ± 0.0002，平均

核苷酸差异数为 1.312；D-loop 序列共检出 6 个单倍型，单倍型多样性和核苷酸多样性为 0.398 ± 0.042、

0.0012 ± 0.0001，平均核苷酸差异数为 1.012。 

三序列串联后，序列总长度 2633-2635 bp，共检出变异位点 36 个，A + T 含量 57.79%。9 个采样点



 

(S1-S9)共检出 18 种单倍型，总体单倍型多样性为 0.787 ± 0.019，核苷酸多样性为 0.00203 ± 0.00024，平

均核苷酸差异数为 5.343(表 3)。各采样点遗传多样性指标存在一定差异，其中 S2 和 S3 的单倍型多样性

较高，分别为 0.917 ± 0.092 和 0.890 ± 0.038，但 S2 样本量较少，其估计结果需谨慎解释。S9 的遗传多

样性最低，单倍型多样性和核苷酸多样性为 0.329 ± 0.121、0.0004 ± 0.0001；S3 与 S4 等样本量相近的采

样点之间仍存在遗传多样性差异，表明该差异并非完全由样本量不均衡造成。 

 

表 3 基于 Cyt b、CO I 及 D-loop 串联序列綦江斑点蛇鮈不同群体的遗传多样性信息及中性检验 

Tab.3 Genetic diversity information and neutrality test of different populations of S. punctatus in the Qijiang 

River based on concatenated cytochrome b (Cyt b), cytochrome oxidase subunit I (CO I) and mitochondrial 

DNA control region (D-loop) sequences 

采样点 单倍型数量 单倍型多样性 核苷酸多样性 平均核苷酸差异数 变异位点数 Tajima's D 值 Fu's Fs 值 

S1 4 0.711±0.117 0.0033±0.0009 8.689 19 1.3762 4.9784 

S2 7 0.917±0.092 0.0019±0.0010 5.056 22 -1.8561** -1.2043 

S3 14 0.890±0.038 0.0015±0.0005 4.014 31 -1.7642* -3.6222 

S4 8 0.775±0.063 0.0021±0.0006 5.503 26 -0.5767 2.4060 

S5 6 0.738±0.057 0.0025±0.0006 6.653 23 0.5156 5.8683 

S6 5 0.732±0.073 0.0027±0.0007 7.092 22 0.4273 5.3236 

S7 10 0.832±0.046 0.0021±0.0006 5.598 28 -0.7475 0.8621 

S8 4 0.800±0.172 0.0026±0.0014 6.933 20 -1.3023* 1.8174 

S9 3 0.329±0.121 0.0004±0.0001 1.004 5 -0.7959 1.3284 

合计 18 0.787±0.019 0.0020±0.0002 5.343 36 -0.4070 0.8769 

* 表示 P < 0.05，** 表示 P < 0.01 

2.2 种群遗传分化分析 

对綦江不同斑点蛇鮈群体间的遗传分化指数分析显示(表 4)，S9 以下的 8 个群体间，S1 与 S3 群体

间的 Fst 值较高(0.1175)，且 P < 0.05；其余群体间 Fst 值较小，未达到显著水平。S9 与其余群体间的 Fst

值均较高，达到显著及极显著水平，其中 S9 与 S1 群体间的 Fst 值最高(0.3022)。基因流 Nm 值和遗传距

离分析显示(表 5)，綦江不同斑点蛇鮈群体间的 Nm 值均大于 1，S1 和 S9 群体间的 Nm 值最小(1.1543)。

同时，所有群体间的遗传距离介于 0.0011 至 0.0029 之间。尽管 S9 与其余群体间 Fst 较高，但其成对遗传

距离并未明显增大，说明局部分化程度仍处于较浅层次。AMOVA 分析则显示(表 6)，綦江斑点蛇鮈的群

体遗传变异主要来源于群体内个体间，占 98.28%，而群体间遗传变异仅占 1.72%。 

表 4 綦江不同斑点蛇鮈群体间的遗传分化指数 Fst 及其 P 值 

Tab.4 Pairwise Fst values and corresponding P values among S. punctatus populations in the Qijiang River 

采样点 S1 S2 S3 S4 S5 S6 S7 S8 S9 

S1  0.3663 0.0417 0.2198 0.5022 0.5646 0.3147 0.7868 0.0050 

S2 0.0041  0.8155 0.8089 0.4836 0.4678 0.7385 0.5815 0.0000 

S3 0.1175 -0.0411  0.5352 0.1398 0.1455 0.6403 0.6370 0.0000 

S4 0.0228 -0.0597 -0.0091  0.6979 0.6850 0.9091 0.7141 0.0013 

S5 -0.0330 -0.0402 0.0323 -0.0191  0.9653 0.6483 0.6764 0.0033 

S6 -0.0581 -0.0403 0.0428 -0.0201 -0.0426  0.5769 0.8674 0.0000 

S7 0.0149 -0.0534 -0.0115 -0.0275 -0.0175 -0.0174  0.8727 0.0291 

S8 -0.0962 -0.0935 -0.0325 -0.0749 -0.0839 -0.1017 -0.0868  0.0631 

S9 0.3022 0.2381 0.1115 0.1430 0.1669 0.2062 0.1039 0.1485  

左下三角为 Fst 值，右上三角为对应的 P 值 



 

表 5 綦江不同斑点蛇鮈群体间的基因流 Nm 和遗传距离 

Tab.5 Pairwise genetic distances and Nm values among S. punctatus populations in the Qijiang River 

采样点 S1 S2 S3 S4 S5 S6 S7 S8 S9 

S1  0.0027 0.0027 0.0028 0.0029 0.0029 0.0028 0.0028 0.0024 

S2 121.8950  0.0017 0.0020 0.0022 0.0023 0.0020 0.0021 0.0014 

S3 3.7548 inf  0.0018 0.0022 0.0022 0.0019 0.0020 0.0011 

S4 21.4106 inf inf  0.0023 0.0024 0.0021 0.0022 0.0015 

S5 inf inf 15.0000 inf  0.0026 0.0024 0.0025 0.0018 

S6 inf inf 11.1769 inf inf  0.0024 0.0025 0.0020 

S7 33.0403 inf inf inf inf inf  0.0022 0.0015 

S8 inf inf inf inf inf inf inf  0.0016 

S9 1.1543 1.5998 3.9845 2.9958 2.4954 1.9244 4.3145 2.8669  

inf 表示无穷大，左下三角为基因流，右上三角为遗传距离 

表 6  綦江不同斑点蛇鮈群体的分子方差分析 

Tab.6 The Analysis of Molecular Variance (AMOVA) of S. punctatus populations in different river sections of 

Qijiang River 

图 2  基于 Cyt b、CO I 及 D-loop 序列串联分析的綦江斑点蛇鮈单倍型最大似然树(A)与贝叶斯树(B) 

Fig.2  Maximum-likelihood tree (A) and Bayesian tree (B) of haplotype of S. punctatus in the Qijiang 

River based on concatenated Cyt b, CO I and D-loop sequences 

2.3 系统发育分析 

基于三个序列的串联序列，以蛇鮈(Genbank 登录号为：NC-022845.1)为外类群，采用最大似然法

(ML)和贝叶斯法(BI)对 18 个单倍型构建系统发育树(图 2)。在 ML 法构建的系统发育树中，仅有少数分

支节点的迭代支持率超过 60%；在 BI 法构建的系统发育树中，较高的后验概率主要集中在靠近末端的

变异来源 自由度 df 平方和 变异组分 变异百分比(%) 

群体间 8 28.423 0.0461 1.72 

群体内 176 463.112 2.6313 98.28 

总计 184 491.535 2.6774  
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部分内节点，而远离末端的分支节点支持度较低。总体来看，两种方法构建的系统发育树多数分支节点

支持度较低，拓扑结构稳定性有限，各单倍型也未形成清晰的谱系分支。 

使用 PopArt 软件以“TCS Network”程序构建了单倍型进化网络关系(图 3)，网络整体呈以 Hap6 为中

心的辐射状格局。图中可辨识出一个较为明显的分支，该分支由 Hap7、Hap5 和 Hap17 组成。在个体组

成方面，綦江斑点蛇鮈共检出的 18 种单倍型中，所有群体共有的单倍型仅有单倍型 Hap1。S3 群体所具

有的单倍型最多，还有 5 个独有单倍型(Hap10、Hap13-16)；S9 群体的单倍型最少，仅为 3 个，无独有单

倍型；S2 和 S8 群体各具有 1 个独有单倍型，分别为 Hap9 和 Hap18，其余采样点未检测到独有单倍型。 

 

图 3 基于 Cyt b、CO I 及 D-loop 串联序列分析的綦江斑点蛇鮈单倍型网络图 

Fig. 3 Haplotype network of S. punctatus in the Qijiang River based on concatenated Cyt b, CO I and D-loop sequences 

2.4 种群历史动态分析 

基于 3 段序列串联数据，对綦江不同斑点蛇鮈群体开展核苷酸错配分布分析(图 4)以及 Tajima's D

和 Fu's Fs 中性检验(表 3)，以探究其种群历史动态。结果显示，仅 S2、S3 和 S8 群体的 Tajima's D 为显

著负值(P < 0.05)，但 Fu's Fs 值均未达到显著水平(P > 0.05)，其余群体的 Tajima's D 和 Fu's Fs 值也均不显

著。所有群体及总群体的错配分布图均表现为双峰或多峰分布，不符合典型种群扩张所对应的单峰分布

特征，说明总群体及各江段群体均未检测到明确的种群统计学意义上的近期扩张信号。贝叶斯天际线图

(Bayesian skyline plot, BSP)结果（图 5）显示该物种有效种群大小在历史上存在一定波动。 

3 讨论 

3.1 梯级水坝对綦江斑点蛇鮈遗传多样性的影响 

斑点蛇鮈与蛇鮈为近缘种，准确鉴定研究对象是开展群体遗传分析的前提。已有分类学研究基于形

态和 Cyt b 序列支持斑点蛇鮈为有效物种[8]。本研究系统发育分析亦以蛇鮈作为外类群，结果未发现斑点

蛇鮈单倍型与蛇鮈混合聚类。需要说明的是，本研究中 Cyt b、CO I 和 D-loop 序列主要用于斑点蛇鮈种

内群体遗传结构分析，而非用于斑点蛇鮈与蛇鮈的分类学界定。遗传多样性是生物多样性的重要组成部

分，其水平能够反映种群内部遗传变异的丰富程度[35]，单倍型多样性和核苷酸多样性则是衡量种群遗传

变异的常用指标[36]。D-loop 控制区序列通常被认为是 mtDNA 中变异速率最快的区域，相较于 Cyt b 和

CO I 等序列，在种群内部及近缘类群遗传结构分析中应用较为广泛[37-38]。而本研究结果显示，在变异位

点数和平均核苷酸差异数方面，Cyt b 序列表现最高，D-loop 序列反而最低，说明 Cyt b 序列在本研究斑

点蛇鮈样本中能够提供更多有效变异信息。该结果与长麦穗鱼(Pseudorasbora elongata)[39]、太湖新银鱼

(Neosalanx taihuensis)[40]等鱼类的研究结论一致。因此相较于 D-loop 序列，Cyt b 序列可能更适合作为斑

点蛇鮈群体遗传学研究的分子标记。 
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图 4  綦江不同斑点蛇鮈群体和总群体的核苷酸错配分布 

Fig.4 Mismatch distributions of S. punctatus populations from different river sections of the Qijiang River and of the total population 

 

图 5  基于 BSP 分析的綦江斑点蛇鮈总群体有效种群大小相对变化趋势图 

Fig. 5 Relative trend of effective population size of S. punctatus in Qijiang River inferred from Bayesian skyline plot (BSP) 
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将本研究中 Cyt b 与 D-loop 序列的分析结果与李小兵等[10]和刘玉莹[11]的研究结果进行比较可见(表

7)，綦江斑点蛇鮈群体的核苷酸多样性与赤水河和长江中游群体处于相近水平，但明显低于长江上游干

流及嘉陵江群体，而其单倍型多样性则低于所有对比水域群体，表明綦江斑点蛇鮈种群的遗传多样性整

体处于相对较低水平。在此基础上，串联序列结果进一步显示，綦江斑点蛇鮈总体表现出较高的单倍型

多样性(0.787 ± 0.019)和较低的核苷酸多样性(0.0020 ± 0.0002)，这一格局与长江上游斑点蛇鮈种群基本

一致[10]。 

表 7 不同种群斑点蛇鮈的遗传多样性指标对比 

Tab.7 Comparison of genetic diversity indexes of different populations of S. punctatus 

基因序列 种群 单倍型多样性 核苷酸多样性 平均核苷酸差异数 

Cyt b 

綦江 0.391±0.044 0.0027±0.0004 3.018 

赤水河 0.736 0.0027 2.958 

长江上游干流 0.843 0.0040 4.368 

长江中游 0.752 0.0028 3.098 

D-loop 
綦江 0.398±0.042 0.0012±0.0001 1.012 

嘉陵江 0.879 0.0361 32.257 

从空间分布看，綦江各采样点斑点蛇鮈遗传多样性存在一定差异，但并未随着梯级水坝的分布表现

出稳定的上游递减或下游递增趋势，说明现阶段梯级水坝尚未在整个研究江段内造成一致性的遗传多样

性衰减。已有研究表明，水坝对鱼类遗传多样性的影响常具有明显的物种差异和空间异质性，其作用强

度与物种扩散能力、繁殖策略、有效群体大小、阻隔持续时间及局地水文条件等因素有关[6,41-42]。长距离

洄游或对河流纵向连通性依赖较强的鱼类，更容易因坝体阻隔导致迁移受限、繁殖补充削弱和有效群体

大小下降，进而出现遗传多样性降低或群体分化增强[43-45]。斑点蛇鮈属于河流底层杂食性小型鱼类，产

黏性卵，并非典型长距离洄游鱼类[8,10-11]，其生活史特征可能使其对连续纵向通道的依赖程度低于洄游性

鱼类。因此，梯级水坝对斑点蛇鮈的遗传影响未必表现为全江段遗传多样性的同步下降，而可能先在阻

隔强度较高或补充来源受限的局部江段显现。本研究中，最上游 S9 群体的单倍型多样性和核苷酸多样

性均明显低于其他群体，提示上游局部江段可能已出现遗传多样性下降迹象；而其余群体遗传多样性未

表现出与坝体分布相对应的规律性变化，说明这种局部信号尚未扩展为整个研究江段的一致性遗传多样

性衰减。考虑到 S1、S2、S6、S8 和 S9 样本量低于 30 尾，尤其 S2 和 S8 样本量较少，局部遗传多样性

估计仍存在一定不确定性，本文主要结合总体样本、遗传分化、基因流、AMOVA 和单倍型网络进行综

合判断。后续研究可结合微卫星、SNP 等核基因标记及长期连续监测，进一步验证其遗传多样性的变化

趋势。 

3.2 梯级水坝对綦江斑点蛇鮈遗传结构的影响 

河流阻隔通常先通过限制个体扩散与削弱基因交流改变种群遗传结构，并可能在更长时间尺度上进

一步影响遗传多样性[43,46]。根据 Wright 和 Balloux 等提出的分化等级划分标准[47-48]，本研究中除 S9 群体

与部分群体间 Fst 值较高外，綦江大多数斑点蛇鮈群体间 Fst 值处于低分化水平。结合目前对基因流强度

的界定标准[49]，所有群体间的 Nm均大于 1，表明不同采样点间仍维持一定程度的基因交流。AMOVA 分

析显示，98.28%的分子变异来自群体内，仅 1.72%来自群体间，进一步表明綦江斑点蛇鮈遗传变异主要

存在于群体内部。在谱系关系上，系统发育树和单倍型网络图均未出现明显的按坝体分隔或按江段聚类

的谱系结构。上述结果共同表明，在本研究所覆盖的 80 km 江段范围内，斑点蛇鮈尚未形成显著的全江

段遗传隔离格局，现阶段总体遗传结构仍以群体内部变异为主。 

尽管总体遗传结构分化较弱，最上游 S9 群体仍表现出较为明确的局部分化特征。该群体与其余群

体之间的 Fst 值均较高，且达到显著或极显著水平，同时其遗传多样性也最低。结合其空间位置及上游坝

体特征来看，S9 位于羊蹄洞库区上游。该坝蓄水高程最高，坝前坝后水位落差也最大，且设有翻板闸门。



 

已有研究表明，坝高、坝型及闸坝运行条件都会影响鱼类的通行效率和上溯扩散能力，且小型鱼类对过

坝水动力条件也较为敏感[50-51]。因此，羊蹄洞坝体及其运行方式可能降低了 S9 群体与下游群体之间的

扩散机会，但其具体阻隔强度仍需结合水文过程、过坝条件和长期监测数据进一步验证。同时，河流基

因流本身具有上下游不对称性[52]，该上游群体在补充来源有限的情况下更容易受到局部孤立和遗传漂变

影响，从而形成与下游群体不同的遗传特征。 

除坝体物理阻隔外，綦江流域频繁的季节性洪水过程可能在一定程度上改变不同江段之间的实际连

通状态。在高流量条件下，部分低水头坝、翻板闸或闸门式坝体的可通过性可能短时间提高，闸坝开启、

水位抬升及溢流过程也可能为部分个体的下行扩散或局部跨坝交流提供机会[50,53]。这种间歇性连通并不

意味着坝体阻隔作用消失，但可能有助于维持群体间有限的基因交流，从而解释本研究中多数群体间 Fst

值较低、Nm值较高，以及单倍型未按坝体分隔形成清晰谱系结构的现象。由此可见，斑点蛇鮈遗传结构

的形成并非仅受坝体阻隔控制，还与阻隔持续时间、基因交流强度、有效群体大小、物种扩散能力及局

地水文过程等因素共同相关。结合斑点蛇鮈底层小型鱼类的生态习性，本研究中总体分化较弱更可能反

映了多因素共同作用下的阶段性遗传格局，而不宜简单归因于某一单一因素。 

为进一步检验群体分化是否随坝体数量增加而增强，本文将成对群体间的 Fst 值和遗传距离与水坝

间隔数进行了相关性分析。考虑到最上游 S9 群体已表现出较明显的局部分化信号，可能对整体相关趋

势产生较大影响，本文在保留总体判断的基础上，对去除该局部效应后的关系进行了补充检验。结果显

示(表 8)，遗传分化指数和遗传距离与水坝间隔数均无显著相关性(P > 0.05)，说明在本研究尺度下，群体

间分化程度并未随着间隔水坝数量增加而呈现线性增强趋势。这一结果表明，水坝阻隔效应并非简单取

决于水坝数量，还与坝高、坝型、运行方式及局地水文改变程度有关[54–56]。鉴于水坝建设年份并不完全

等同于鱼类群体所经历的有效阻隔时间，且本研究缺乏建坝前历史样本和连续时间序列样本，现有数据

尚不足以支持水坝阻隔时间与遗传多样性之间的定量因果分析。综合来看，綦江梯级水坝尚未显著改变

斑点蛇鮈的总体遗传结构，但最上游群体已表现出一定程度的局部遗传分化，提示上游高强度阻隔江段

可能已出现早期遗传响应。 

表 8  綦江斑点蛇鮈遗传分化与间隔水坝数量的相关性分析 

Tab.8 Correlation analysis between genetic differentiation of S. punctatus and the number of intervening dams in the Qijiang River 

变量 因变量 
结果值 

β R2 t P F 

水坝间隔数 
Fst 值 -0.312 0.097 -1.673 0.106 2.797 

遗传距离值 0.153 0.024 0.792 0.436 0.627 

β：标准化回归系数; R2：解释度; t：线性回归检验统计量 P：显著性; F 显著性统计量 

3.3 綦江斑点蛇鮈的种群历史动态 

核苷酸错配分布和中性检验常用于推断种群历史动态。一般而言，当错配分布呈现光滑单峰，且

Tajima's D 和 Fu's Fs 表现为显著负值时，种群通常被认为经历过扩张过程[57-58]。本研究中，綦江斑点蛇

鮈总群体及各江段群体的错配分布均为双峰或多峰，中性检验结果也未呈现一致的显著负值。虽然 S2、

S3 和 S8 群体的 Tajima's D 达到显著水平，但 Fu's Fs 均不显著，且 S2 和 S8 样本量较少，个别采样点的

单一检验结果不宜作为判断种群扩张的主要依据。综合错配分布、中性检验和总体群体结果来看，綦江

斑点蛇鮈尚未检测到明确的近期种群扩张信号，其当前遗传变异格局可能是在长期历史过程、遗传漂变

和群体间基因交流共同作用下形成的。 

BSP 分析显示，綦江斑点蛇鮈有效种群大小在历史上存在一定波动，但未提供种群快速扩张的明确

证据，该结果与错配分布和中性检验未支持明确扩张信号的判断基本一致。由于本研究采用的分子进化

速率来源于鱼类线粒体 DNA 序列的经验估计值，且缺乏斑点蛇鮈物种特异性的突变速率和独立时间校

准点，因此 BSP 结果更适合用于描述有效种群大小的相对变化趋势，而不适合用于精确界定近几十年内

梯级水坝建设与种群数量变化之间的时间对应关系[59-60]。尽管如此，mtDNA 序列仍能够有效揭示綦江斑



 

点蛇鮈的遗传变异组成、单倍型分布和历史动态背景，为判断梯级水坝背景下该物种的遗传响应提供了

重要基础。结合遗传多样性、Fst、Nm、AMOVA 及单倍型网络结果可以看出，綦江斑点蛇鮈尚未出现明

显的全江段遗传结构重塑，但最上游 S9 群体已表现出局部遗传分化和较低遗传多样性。后续结合核基

因标记和连续时间序列样本，将有助于进一步评估这种局部分化是否会在持续阻隔条件下加深。 

4 结论 

Cyt b 相较于 CO I 与 D-loop 具有较高的变异信息量，可能更适合作为斑点蛇鮈遗传多样性研究的分

子标记。基于 3 序列的串联分析，綦江斑点蛇鮈遗传多样性整体较低，但不同江段群体未表现出与梯级

水坝分布一致的衰减趋势。除最上游群体外，多数群体间分化较弱、基因交流较强，系统发育关系和单

倍型分布也未显示出与梯级水坝分布相对应的群体分化格局，说明梯级水坝对其总体遗传结构影响有限，

但局部上游群体已出现分化信号。种群历史动态分析未检测到明确扩张信号。总体而言，在本研究所覆

盖的空间尺度和分子标记条件下，綦江斑点蛇鮈尚未表现出与梯级水坝分布完全对应的全江段遗传分化

格局，但最上游群体已出现局部分化和较低遗传多样性信号。该格局可能与局部阻隔、上游补充来源有

限、历史本底和遗传漂变等因素共同相关，后续仍需结合核基因标记、建坝历史资料和长期监测样本作

进一步验证。 
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