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基于 Cyt b 序列分析黄沙鳖和日本鳖及其杂交子一代的 

遗传多样性 

肖何威，胡亚洲，秦溱，徐大建，梁艺馨，刘小燕，王晓清* 

(湖南农业大学动物科学技术学院，湖南 长沙 410128) 

摘 要：为了解中华鳖(Pelodiscus sinensis)中黄沙鳖和日本鳖及其杂交子一代的遗传特性，分别对它们的线粒体

Cyt b 基因测序，并进行遗传多样性分析。结果表明：PCR 扩增测序黄沙鳖和日本鳖及其杂交子一代 3 个群体共

获得 90 条序列，18 种单倍型；90 个个体的 Cyt b 基因碱基 A、T、C、G 平均含量分别为 35.4%、26.0%、

27.9%、10.7%，表现出明显的反 G偏倚；日本鳖、黄沙鳖和杂交鳖分别有 5、6、10种单倍型，日本鳖与杂交子

代有共享的单倍型 Hap 8、Hap 9和 Hap 16；3个群体的变异主要存在于群体内部，变异比例为 60.8%；3个群体

的单倍型多样性为 0.747~0.867，平均核苷酸差异数为 12.922~16.262，核苷酸多样性为 0.009 13~0.011 51；杂交

子一代的单倍型数、单倍型多样性、平均核苷酸差异数、核苷酸多样性均最高，日本鳖的均最低，黄沙鳖、杂交

子一代、日本鳖的多态位点数依次降低。可见，杂交子代遗传多样性较高，杂交可提高中华鳖的遗传多样性。 
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Genetic diversity analysis of Pelodiscus sinensis and their hybrid  

from two geographical populations of using Cyt b sequence 

XIAO Hewei，HU Yazhou，QIN Qin，XU Dajian，LIANG Yixin，LIU Xiaoyan，WANG Xiaoqing* 

(College of Animal Science and Technology, Hunan Agricultural University, Changsha, Hunan 410128, China) 

Abstract: To comprehend the genetic diversity within the Chinese soft-shelled turtle(Pelodiscus sinensis), mitochondrial 

genes(Cyt b) from two geographical populations of P. sinensis and their hybrids were sequenced and analyzed. The study 

yielded a total of 90 sequences with 18 haplotypes among the three sequenced groups of Japanese population, Huangsha 

population and hybrid population of P. sinensis via PCR. Among the 90 individuals of Cyt b, the average base contents 

for A, T, C and G was 35.4%, 26.0%, 27.9% and 10.7%, respectively, revealing a distinct anti-G bias. The Japanese 

population, Huangsha population and hybrid population exhibited 5, 6 and 10 haplotypes, respectively. Notably, the 

Japanese population shared haplotypes Hap 8, Hap 9 and Hap 16 with the hybrid population. Population variance 

contributed significantly to overall variation at 60.8%. Haplotype diversity for all three populations ranged from 0.747 to 

0.867, average nucleotide differences ranged from 12.922 to 16.262, and nucleotide diversity ranged from 0.009 13 to 

0.011 51. In terms of the three groups, the number of haplotypes, haplotype diversity, average nucleotide diversity and 

nucleotide diversity of the hybrid population were the highest, and those of the Japanese population were the lowwest, 

while the number of polymorphic loci decreased in the order of the Huangsha population, hybrid population and Japanese 

population. The study findings underscored the rich genetic diversity of hybrid population of P. sinensis, suggesting that 
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hybridization events augment the genetic diversity within P. sinensis. 

Keywords: Huangsha population of Pelodiscus sinensis; Japanese population of Pelodiscus sinensis; cyt b gene; genetic 

diversity; haplotype; variable site  

 

中华鳖隶属爬行纲龟鳖目鳖科，是中国的特

色水产养殖品种。由于中华鳖分布广泛，虽无亚

种分类，但也形成了各具地理特色的种群[1]。根据

水域的不同，大致可将中国养殖的中华鳖分成北

方品系、黄河品系、西南品系、洞庭湖品系、鄱

阳湖品系、太湖品系、台湾品系、日本品系[2–3]。

随着养殖业的迅速发展，养殖户开始进行不同品

系间的杂交[4]。广西种(西南品系)中华鳖被称为黄

沙鳖，抗性强，但产蛋率较低，生长较慢[5–6]。日

本鳖是从日本引进并经过 5 代选育获得的，具有

生长速度快、产蛋率高等特点，但其抗逆性较

弱，口感较差[7]。目前，生产上养殖较多的杂交鳖

为黄沙鳖(♂)与日本鳖(♀)的杂交一代，其具有日本

鳖生长快和黄沙鳖抗病能力强的特点，同时口感

比日本鳖的更好。线粒体 DNA 呈环状，具有母系

遗传、几乎不发生重组、进化速度快等特点[8–9]，

在生物的群体遗传多样性及系统发育研究上应用

广泛，是理想的遗传分子标记，已广泛应用于水

生生物种群亲缘关系研究[10]。中华鳖线粒体长约

17 364 bp，包括 37 个基因，编码 13 个蛋白[11]，

其中细胞色素 b基因(Cyt b)进化速度适中，其变异

程度足以说明种间的系统发育关系，同时其具有

保守性，适用于一些亲缘关系较近群体的遗传结

构研究[12]。笔者基于中华鳖线粒体 DNA 的 Cyt b

序列对黄沙鳖、日本鳖及其杂交子代进行研究分

析，了解该杂交种的遗传特性，旨在为中华鳖的

种质保护及将来的杂交育种提供依据。 

1 材料与方法 

1.1 材料 

供试中华鳖均为稚鳖，黄沙鳖(HS)购自广西

平南县金田镇汇源龟鳖养殖场，日本鳖(RB)和杂

交鳖(HR)购自江西南丰县鑫壮渔业服务部。3 个群

体各 30 只，取其裙边组织，保存于无水乙醇中，

于–20 ℃冰箱保存，备用。 

1.2 方法 

采用全式金 DNA 提取试剂盒提取中华鳖的裙

边 DNA，利用中华鳖线粒体通用引物 Cyt b–R 

(ATTCCGGTTTTGGGGATCGG)和 Cyt b–F(GTCA 

ACGCCACAGAATAAGC)[13] 对所提 DNA 进行

PCR扩增。反应体系 25 μL：包括上游、下游引物

各 1 μL；DNA 模板 1 μL；MagicMix3.0 为 12.5 

μL；灭菌水 9.5 μL。反应程序：94 ℃预变性 3 

min；94 ℃变性 30 s，54.9 ℃退火 150 s，72 ℃延

伸 5 min，运行 34 个循环；最后 72 ℃下延伸 10 

min。扩增后产物经 1%琼脂糖凝胶电泳，观察到

清晰的目的条带后送北京擎科生物科技股份有限

公司进行 PCR产物双向测序。 

1.3 数据分析 

将所得的 DNA 测序结果进行正反链校正，引

物剪切后用 Clustal W 和 Chromas 比对和分析。运

用 Dnasp 5.0统计样本的单倍型数(H)、单倍型多样

性 (Hd)、核苷酸多态位点数 (S)、核苷酸多样性

(Pi)、平均核苷酸差异数(K)。运用 Popart构建单倍

型网络图。运用 MEGA11 计算群体间和群体内的

遗传距离，基于 Jukes–Cantor(JC)模型，采用

UPGMA 法构建单倍型进化树，并进行 1000 次的

Boot strap检验。运用 Arlequin 3.5进行分子方差分

析(AMOVA)。 

2 结果与分析 

2.1 3 个中华鳖群体 Cyt b 的序列特征 

通过 PCR 扩增测序获得 90 条中华鳖 Cyt b 序

列，经 Clustal W 对比剪切后获得 1419 bp 的有效

片段。经分析，碱基 A、G、T、C 的平均含量分

别为 35.4%、10.7%、26.0%、27.9%，碱基 G 的含

量明显低于其他 3 种碱基的，表现出明显的反 G

偏倚；A+T 平均含量为 61.4%，C+G 平均含量为

38.6%(表 1)。90 条序列共检测到 18 种单倍型(图

1)，HR、HS 和 RB 群体分别有 10、6 和 5 种单倍

型；HS 群体与其他群体无共享单倍型，主要单倍

型为 Hap 1；RB和 HR群体共享单倍型为 Hap 8、

Hap 9 和 Hap 16，主要单倍型为 Hap 8。3 种鳖均

有不共享的单倍型，可根据特定的单倍型来对它
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们进行区分。 

表 1 3 个中华鳖群体的 Cyt b 序列碱基组成 

Table 1 The base composition of Cyt b gene fragments of 3 groups of 

Pelodiscus sinensis 

群体 
碱基含量/% 

T C A G A+T C+G 

HS 26.0 27.7 35.6 10.7 61.6 38.4 

RB 25.9 28.0 35.4 10.7 61.3 38.7 

HR 25.9 28.0 35.4 10.7 61.3 38.7 
 

 

图 1 3 个中华鳖群体的 Cyt b 单倍型分布 

Fig.1 Haplotype distribution of Cyt b gene in three groups of 

Pelodiscus sinensis 
 

2.2 3 个中华鳖群体的遗传多样性 

由表 2 可知，3 个群体中 90 个个体总的 Hd为

0.905，Pi为 0.014 71，K 为 20.749；3 个群体中，

HS群体的 S最多，其次为 HR群体的，RB群体的

最低，分别为 54、43、34；3 个群体的 Hd 为

0.747~0.867，K 为 12.922~16.262，Pi为 0.009 13~ 

0.011 51，其中 HR 群体的 Hd(0.867)、K(16.262)和

Pi(0.011 51)均最高，表明其遗传多样性较高。 

表 2 3 个中华鳖群体的遗传多样性参数 

Table 2 Genetic diversity parameters of 3 groups of Pelodiscus sinensis 

群体 样本数 S H Hd K Pi 

HS 30 54 6 0.823 14.202 0.010 05 

RB 30 34 5 0.747 12.922 0.009 13 

HR 30 43 10 0.867 16.262 0.011 51 

 总群 90 80 18 0.905 20.749 0.014 71 
 

2.3 3 个中华鳖群体的遗传差异 

从中华鳖 3 个群体的遗传距离(表 3)来看，群

体内遗传距离为 0.009 30~0.011 76，群体间遗传距

离为 0.010 47~0.020 82，其中，HR群体与 HS群体

间的遗传距离较 HR 群体与 RB 群体间的遗传距离

更远，符合线粒体基因母系遗传的特点。AMOVA

分析结果(表 4)显示，3 个中华鳖群体 60.80%的变

异源于群体内，39.20%的变异源于群体间，群体内

遗传多样性更丰富。从单倍型网络图(图 2)可知，

其整体相对较简单，主要分为 2支，其中 Hap 4与

其他单倍型距离较远。在 UPGMA法构建的中华鳖

单倍型系统发育树(图 3)中，部分 HR群体与 RB群

体聚为 1支，其余的 HR、HS群体与 RB 群体聚为

1 支，2 支再聚在一起，跟单倍型网络图结果一

致。可见，日本鳖与杂交鳖的亲缘关系更近。 

表 3 3个中华鳖群体间的遗传距离和群体内的遗传距离 

Table 3 Genetic distance between populations and within populations 

of 3 groups of Pelodiscus sinensis 

群体 
遗传距离 

HR HS RB 

HR 0.011 76   

HS 0.020 02 0.010 17  

RB 0.010 47 0.020 82 0.009 30 

表 4 3 个中华鳖群体的 AMOVA 分析结果 

Table 4 AMOVA analysis of 3 groups of Pelodiscus sinensis 

变异来源 自由度 方差总和 变异组分 变异占比/% 

群体间  2 294.244  4.663 04  39.20 

群体内 87 629.100  7.231 03  60.80 

总群 89 923.344 11.894 07 100.00 
 

 

图 2 3 个中华鳖群体的 Cyt b 单倍型网络结构 

Fig.2 Haplotype network of 3 groups of Pelodiscus sinensis 

Cyt b gene 
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 图 3 3 个中华鳖群体的 Cyt b 单倍型 UPGMA 树 

Fig.3 UPGMA tree of haplotypes based on the Cyt b gene of 3 groups 

of Pelodiscus sinensis 
 

3 结论与讨论 

遗传多样性是衡量生物进化潜力的重要指

标。遗传多样性越丰富，物种适应环境的能力越

强，高遗传多样性是维持物种生存和进化的物质

基础[14–15]。群体遗传多样性每减少 10%，就会对

该物种的生存力、适应力和繁殖力等造成巨大影

响[16]。线粒体 DNA 特殊的结构和遗传特点使其成

为研究物种遗传学的有效工具[17]。NEIGEL 等[18]

认为，给定群体内线粒体 DNA 核苷酸多样性越

小，群体的遗传多样性越低。GRANT 等[19]将不同

核苷酸多样性和单倍型多样性分为 4 种组合类

型：低 Pi(<0.005)与低 Hd(<0.500)；低 Pi(<0.005)与

高 Hd(>0.500)；高 Pi(>0.005)与低 Hd(<0.500)；高

Pi(>0.005)与高 Hd(>0.500)。本研究中，3 种中华鳖

群体在碱基的组成上基本相同，且 A+T 的含量明

显高于 G+C 的含量，这与李璐等[20]的研究结果相

似。本研究结果表明，3 个中华鳖群体的 Hd 与 Pi

均较高，属于第 4种类型，表明 3个中华鳖群体的

遗传多样性较丰富，种群可能有一个较大且稳定

的群体。 

KARTAVTSEV 等[21]指出 Cyt b 基因一般在种

群内的遗传距离为 0.005~0.015。本研究中，黄沙

鳖与日本鳖的遗传距离为 0.020 82，说明黄沙鳖种

群与日本鳖种群具有较大差异，可能已分化为 2

个相对独立的群体。物种遗传多样性的丰富程度

与该物种的生存能力相关，遗传多样性越丰富，

适应环境的能力越强[22]。单倍型多样性和核苷酸

多样性是评价物种多样性的标准[23]。本研究结果

显示，黄沙鳖群体遗传多样性较日本鳖遗传多样

性更丰富，这与刘阳等[24]的研究结果相似。可能

是由于从日本引入群体较少且经过长期人工选育[25]

所致。本研究共获得 18 个单倍型，黄沙鳖、日本

鳖和杂交鳖分别有 6、5和 10个，其中日本鳖和杂

交鳖共享 3 个单倍型，可能与线粒体基因随母本

遗传有关[26]。庞广昌等[27]认为群体内的变异影响

群体的稳定性，群体间的变异反应群体在不同环

境中的适应情况。3 个中华鳖群体内的变异占比为

60.80%，群体间的变异占比为 39.20%，表明各群

体之间相对稳定，群体间差异不大。 

中华鳖在长期的地理隔离中形成了适应不同

环境的地理种，在形态、生长和抗病能力上都有

所差异[28–29]，利用不同地理种的鳖进行杂交已培

育出具有生长快、抗逆性强、营养价值高等特点

的杂交鳖，如绿卡鳖[30]、英明中华鳖[31]、浙新花

鳖[32–33]等。杂交优势大小与亲本群体之间的遗传

差异有关，在一定范围内遗传距离越大，杂交优

势就越明显[34]。本研究中，杂交鳖遗传多样性高

于黄沙鳖和日本鳖，表明杂交会提高中华鳖的遗

传多样性，进而提高其环境适应力。在养殖生产

过程中，杂交鳖的生长及抗病能力表现均优于纯

种中华鳖，说明杂交优势在地理种之间的杂交是

存在的：因此，对于中华鳖的杂交选育需要弄清

其遗传背景，对不同地理群体进行遗传距离的测

定，科学选育，避免近亲繁育，同时保证亲本群

体数量，以确保群体的遗传多样性。 
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