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新疆3种雅罗鱼线粒体DNA控制区序列的差异和系统进化关系 
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摘要  对分布在新疆的准噶尔雅罗鱼（Leuciscus merzbacheri）、贝加尔雅罗鱼（Leuciscus leuciscus 
baicalensis）和高体雅罗鱼（Leuciscus idus）3个鱼种共24尾个体的线粒体DNA D-loop控制区核苷酸序列进行
了测定，获得24条长度为667～669 bp的同源基因序列。3种雅罗鱼之间的序列差异在6.39%～9.89%之间，贝加尔
雅罗鱼与高体雅罗鱼种间序列同源性高，变异程度小；贝加尔雅罗鱼与准噶尔雅罗鱼种间序列同源性最低，变异
程度最大。所采集的贝加尔雅罗鱼两个地理群体（赛里木湖和额尔齐斯河）内mtDNA的平均核苷酸碱基序列差异为
1.07%和1.08%；两群体间的序列差异为1.07%，显示两个地理群体间无明显分化。DNA序列数据显示，这3种鱼类线
粒体DNA D-loop序列变异丰富，24尾个体呈现独自的单倍型。同源基因序列平均含AT碱基64.1%，GC碱基35.9%，
显示准噶尔雅罗鱼、贝加尔雅罗鱼、高体雅罗鱼的线粒体DNA D-loop 区核苷酸组成的不均一性。分子系统树提
示，贝加尔雅罗鱼与高体雅罗鱼亲缘关系较近，准噶尔雅罗鱼是3种雅罗鱼中较古老的鱼种。 
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