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历史 DNA 在鱼类群体遗传与进化研究中的应用 
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摘要: 历史耳石、鳞片作为鱼类群体遗传与进化研究宝贵的 DNA 来源, 记录了几十年甚至几百年间的

遗传信息, 使得鱼类群体遗传与进化研究可以扩展到历史时间尺度, 从而可以直接反映人类活动对鱼

类遗传多样性及适应性进化的影响。近十几年来, 随着高通量测序技术的蓬勃发展, 历史耳石、鳞片

作为基因组数据的来源成为现实, 可提供更为精细的遗传数据。然而, 历史样本具有 DNA 高度降解、

外源 DNA 污染等特点, 利用历史 DNA 进行群体遗传学研究仍然是一项十分困难的工作。作者对历史

耳石、鳞片样本 DNA 的提取方法, 基因分型技术进行了总结, 以期为克服这些困难提供思路。另外, 作

者综述了利用历史样本进行鱼类群体遗传与进化研究的现状与热点。伴随新一代分子技术的普及与发

展, 历史 DNA 可以提供更为丰富的遗传信息, 将为鱼类群体遗传与进化相关研究提供新的思路与证据, 

未来势必拥有更广阔的应用前景。 
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鱼类是脊椎动物中多样性最高的类群 , 具有重

要的经济和生态价值[1]。然而, 鱼类也是受人类活动

影响较为严重的类群之一。鱼类作为丰富的动物蛋白

来源, 一直是人类捕捞的对象。从 20 世纪开始, 大型

商业捕捞的兴起使得鱼类资源快速衰退[2-4]。2016 年, 

联合国粮农组织报道, 据估计全世界有 31%的鱼类

处于被过度开发的现状[5]。 

过度捕捞会导致群体生物量的急剧降低、缺乏

足够的个体来维持群体的遗传多样性[6, 7]。在随机遗

传漂变的作用下, 群体等位基因以及杂合子将逐渐丢

失[8, 9]。遗传多样性的降低进一步加剧群体近亲繁殖, 

有害等位基因不断积累, 导致群体应对未来环境变化

以及抗病能力降低, 增加了群体灭绝的风险[10]。遗传

多样性的恢复是一个缓慢的过程, 即使群体生物量恢

复到一定的水平, 遗传多样性也无法在短时间内恢复

到之前水平。因此, 维持尽可能高的群体遗传多样性

已成为渔业长期管理计划的中心目标[11]。 

鱼类群体在人类剧烈活动影响前的遗传多样性

水平可以作为基线来评估当前或者历史其他时期鱼

类群体多样性水平动态变化, 从而反映人类活动及其

他因素对鱼类遗传多样性及适应性进化的影响[1], 为

群体恢复以及可持续利用提供指导和帮助 [6]。历史

DNA 记录了几十年甚至几百年前的遗传信息, 是解决

这一问题的有效手段。由于历史上很多渔业研究机构

及博物馆收藏了大量的鱼类耳石、鳞片样本, 这些样本

最初用于鱼类年龄测定, 现在可以作为鱼类群体遗传

与进化研究的珍贵历史 DNA 来源[12]。因此, 与其他生

物类群相比, 鱼类历史 DNA 的获取更为简单。 

自 20 世纪 90 年代中期, 历史耳石、鳞片样本

DNA 开始用于鱼类群体遗传学研究, 为研究鱼类群

体时间尺度上的遗传变化及历史动态提供了丰富信

息[13-15]。然而, 相关的研究案例依然较少, 主要有以

下 3 个原因: (1)历史样本如耳石、鳞片是博物馆或者

研究机构珍贵的历史标本材料, 致使历史样本的获
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取存在一定的困难。(2)历史样本表面残留的组织细

胞是极微量的, 为 DNA 提取以及后续实验操作带来

一定技术难度。(3)历史样本由于存放时间长, 保存

条件不当等原因, 会造成 DNA 严重降解、污染, 进

而导致基因分型成功率低, 等位基因丢失等情况[12]。 

线粒体 DNA (mtDNA)片段以及微卫星 DNA 一

直是鱼类历史 DNA 研究中采用的主要分子标记。近

十几年来, 伴随着高通量测序技术的发展以及测序

成本的降低, 鱼类历史 DNA 研究已经开始步入组学

时代[1]。尽管历史 DNA 存在降解严重、低浓度、外

源污染等挑战, 新的技术例如 DNA 修复、提取以及

测序平台的发展使得从鱼类历史标本 DNA中获得大

量遗传数据成为可能。相关分子技术的迅猛发展正

快速地改变科研工作者研究策略的制定以及历史样

本的使用方式[13]。 

目前 , 应用历史样本进行鱼类群体遗传学研究

多集中在北美、欧洲等地区的研究机构, 中国尚未见

相关研究报道。然而, 中国海洋渔业资源衰退现状尤

为严峻, 约 57%的海洋渔业资源群体处于过度开发

或资源衰竭状态, 远远高于全球平均水平[16]。为促进

中国渔业资源恢复以及可持续利用, 采用历史标本

DNA 开展相关研究, 探讨人类活动对鱼类群体遗传

多样性及适应性的影响机制将具有非常重要的科学

意义。作者对鱼类历史 DNA 的提取方法和分型技术

进行了总结。同时, 综述了国际同行利用历史 DNA

开展鱼类群体遗传与进化的研究现状和热点, 以期

为中国鱼类历史 DNA 研究的开展提供技术支持。随

着测序技术的发展, 历史样本的基因组资源已向科

研工作者开放, 开展相关研究的途径也正发生着革

命性变化。 

1  历史样本的获取 

历史耳石及鳞片样本的获取是开展时间尺度上

鱼类群体遗传学分析的主要障碍。历史上采集的样

本通常用于鱼类生态及渔业管理相关的特定应用 , 

尤其是年龄测定, 当时的渔业科研工作者很难预料

到这些样品可以用于未来的 DNA 分析。由于缺乏对

历史样本价值的认识, 很多博物馆和渔业研究单位

对这些历史样本的保存不当, 并遗失了大量的鱼类

历史样本。同时, 很多机构及研究者已经正确地认识

到历史样本是追溯历史信息的唯一来源, 并对已有

样本加以保护和搜集补充新的样本[17, 18]。另外, 我们

还要意识到未来 DNA提取及测序技术将发生巨大的

变化, 历史 DNA 在未来会产生更大的科研价值。这

些历史样本如果已然被耗尽, 未来技术的进步也将

显得毫无用处。对耳石样本来说, 因为每个个体只有

两枚耳石可以用于历史 DNA 的提取, 极易被消耗。

因此, 在耳石、鳞片被用于各种实验的同时应确保留

有足够的 DNA, 并且同一个体的历史样本尽量留有

备份已供未来研究。实验过程中, 可以采用多重 PCR

技术减少 DNA 模板的损耗。此外, 可以采用全基因

组扩增技术来增加样本 DNA 数量[19]。当然, 这些方

法都需要我们在历史 DNA 的工作中去验证和使用。 

2  历史 DNA 提取方法 

历史 DNA 通常高度降解, 片段化且浓度较低。

在多数情况下, 历史样本中 DNA 的含量要比现代样本

低得多, 且由于污染, 其中包含了大量的外源 DNA, 

因此用于测序的目的 DNA 含量通常很低[20-26]。历史

DNA 的提取方法关注于如何从微量、降解的材料中

获得最多产量的 DNA 并减少污染。下面我们对鱼类

历史耳石、鳞片的 DNA 提取方法进行了总结。 

2.1  EDTA-SDS 直接裂解法 

Hutchinson[15]等首次提出了基于 EDTA-SDS 裂

解提取耳石 DNA 的方法。此方法首先将耳石置于含

有 EDTA、SDS 以及蛋白酶 K 的裂解液中, 5 h 温浴

后离心, 上清液加入无水乙醇、NaCl 以及 MgCl2 的

混合溶液中沉淀 DNA, 沉淀得到的 DNA用 70%的乙

醇洗涤两遍。之后将剩余的 DNA 沉淀在室温下干燥, 

加入双蒸水溶解 DNA。此方法没有经有机溶剂或者

吸附柱等方法纯化, 最大限度地保留了历史样本中

的 DNA。 

Cuveliers[27]等对该方法进行了改良 , 在此方法

的基础上降低了 EDTA以及 SDS的浓度, 并减少了温

育时间。改良后的方法降低了对耳石结构的损伤[27]。

但是, 裂解液浓度和温育时间的减少并没有降低扩

增的成功率, 这可能是由于耳石表面残留的组织较

少 , 较低的裂解液浓度 , 较短的水浴时间也可以使

耳石表面的 DNA 快速转移到裂解液中, 最终得到较

为理想的 DNA 提取效果[27]。 

该方法被广泛用于鱼类耳石、鳞片 DNA 的提取, 

并得到了较为理想的结果 , 如 : 用于大西洋鳕鱼

(Gadus morhua)、海鰈(Pleuronectes platessa)、欧洲

沙丁鱼 (Sardina pilchardus)、欧洲鳀 (Engraulis en-

crasicolus)、无须鳕(Merluccius merluccius)等物种群
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体遗传研究中的 DNA 提取[28-32]。 

2.2  苯酚氯仿萃取法 

苯酚-氯仿萃取法是确保从历史样本中获得高产

量 DNA 最为可靠的方法, 该方法可以减少低分子量

双链 DNA 的损失[33]。 

Nielsen[14]等首次提出基于苯酚氯仿萃取鳞片

DNA 的方法。首先将鳞片样本置于含有蛋白酶 K 的

裂解液中, 在 37℃下过夜。随后使用苯酚/氯仿/异戊

醇进行抽提, 最后使用无水乙醇沉淀 DNA[34]。为了

获取高浓度的 DNA, 使用 Microcon-50 (Amicon)超

滤管将 DNA 浓缩。 

该方法为历史鳞片样本 DNA提取常用的方法之

一, 能够获得较高的分型成功率。此方法已经被应用

于采集于 1931—1939年间的大西洋鲑鱼(Salmo salar)

鳞片样本以及采集于 1944—1966 年间的欧洲河鳟

(Thymallus thymallus)鳞片样本的基因组 DNA 提取。

在这两个物种的相关研究中, 微卫星分型成功率均

大于 90%[14, 35]。 

2.3  聚合树脂吸附法 

Chelex-100 是一种化学聚合树脂, 由苯乙烯、二

乙烯苯共聚体组成。它表面有成对的亚氨基二乙酸

盐离子 , 可以整合多价金属离子 , 尤其是选择性整

合二价离子。在 DNA 提取过程中, 细胞中的某些金

属离子可以催化 DNA 降解。利用 Chelex-100 在高温

条件下螯合可以催化 DNA 降解的金属离子, 通过离

心除去 Chelex-100 颗粒, 使与 Chelex-100 结合的外

源物质与 DNA 分离, 防止 DNA 降解。适合从微量

样本中得到较高分子量的 DNA[36]。 

首先将耳石置入含有 Chelex-100、蛋白酶 K 的

混合液中, 在振荡器上反复振荡; 56℃水浴, 取出后

振荡; 100℃水浴 15 min, 振荡; 离心使 Chelex 颗粒

沉淀。上清液即可用于 PCR 扩增, 或置于 4℃保存

备用 [37, 38]。 

此方法具有简单、快速, 提取过程中不需要有机

溶剂等优点[39]。常用于微量组织 DNA 的提取, 也适

用于历史耳石、鳞片样本 DNA 的提取。Nielsen 等[40]

利用此方法提取大西洋鳕鱼历史耳石 DNA, 其微卫

星分型成功率达到 96%~100%。 

2.4  商业试剂盒法 

目前利用商业试剂盒提取 DNA 越来越普遍。很

多采用历史耳石、鳞片的相关研究也采用商业试剂

盒并获得成功[40]。与其他方法相比, 试剂盒法具有操

作简便, 节省时间, 得到的 DNA 片段较长等优点。

然而, 由于低分子量 DNA 的丢失, 试剂盒法得到的

DNA 产量通常比用苯酚-氯仿萃取法低很多。而许多

高通量测序方法需要相对高浓度的 DNA, 商业试剂

盒可能不是制备历史 DNA 基因组文库的最佳选择。

另外 , 商业试剂盒由于专利保护等原因 , 试剂成分

及浓度相关信息未知, 因此使用者无法确定其对耳

石结构的影响[27]。 

以上作者对历史耳石、鳞片样本的 DNA 提取方

法进行了总结。3 种方法均应用于鱼类历史耳石、鳞

片的相关研究中, 并得到了较为理想的分型成功率。

但是不同方法都具有较为明显的优缺点, 在具体研

究中, 要综合考虑样本实际情况, 实验目的, 时间、

经济成本, 并通过预实验选择最适合的提取方法。 

3  历史 DNA 基因分型技术 

3.1  基于 PCR 的基因分型技术 

基于 PCR 扩增的一代分型技术是历史耳石、鳞

片样本 DNA研究中最早采用也是应用最为广泛的技

术。尽管这一技术已经应用了几十年, 这种基于 PCR

的分型技术仍然存在一些缺陷。这种缺陷主要源于

DNA 污染和降解。污染可能来源于现代鱼类样本

DNA, 或者是覆盖在历史样本表面的真菌以及细菌

DNA[26]。目标 DNA 的样本量越小, 外源 DNA 被扩

增的可能性就越大 , 并且其数量可能超过目标

DNA[41]。因此在使用基于 PCR 扩增的一代分型时, 

应尽可能地避免污染。涉及历史样本的实验工作应

尽可能在专门的古生物实验室或者超净台内进行 , 

以避免现代样本以及环境微生物的污染。这些专门

用于历史 DNA 实验操作的仪器应定期用紫外灭菌, 

试剂耗材也应与现代样本的分开存放[26]。另外, 由于

不同历史样本 DNA 的降解程度不同, 可能使得部分

样品某些位点的 PCR扩增失败, 导致等位基因丢失。

这些缺陷最终都会对后续的分析产生影响。 

为了克服历史 DNA 本身 DNA 含量少的缺陷, 

常选用线粒体 DNA (mtDNA)开展研究。mtDNA 在细

胞中是多拷贝, 相较于核 DNA 来说, 数量更多。这

一优势保证了目的 DNA扩增的成功率并能有效避免

外源 DNA 污染。然而, 即使历史样本中 mtDNA 的

拷贝数较高, mtDNA 仍然是严重降解和片段化的(片

段长度通常小于 200 bp)[26]。因此对鱼类历史样本进

行 mtDNA 测序时, 通常选择短片段进行扩增[41]。此
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外, 微卫星标记也常用于鱼类历史 DNA 的研究。微

卫星标记通常较短, 并且是基因组 DNA 序列中变异

最多的类型之一[42]。与 mtDNA 相比较, 微卫星标记

的优势在于它是核 DNA 序列共显性标记, 获得的遗

传信息更为全面。此外, 多重 PCR 扩增技术的应用

可以在一个体系中同时扩增多个微卫星位点, 可大

大节约 DNA 模板[43]。 

尽管存在一定缺陷, 基于 PCR 扩增技术的基因

分型技术凭借低成本的优势, 被绝大多数鱼类历史

DNA 研究所采用, 是鱼类群体遗传以及进化研究中

不可或缺的技术手段, 如 Ciborowski[44]等利用线粒

体 DNA 对大西洋鲑鱼历史鳞片样本进行分析, 结果

发现, 放流非本地的鲑鱼可能在短期内增加群体的

遗传多样性 , 但可能无法逆转种群数量的下降。

Cuveliers[45]等利用微卫星技术对欧洲鳎(Solea solea)

历史耳石样本进行分析, 认为欧洲鳎群体的遗传多

样性在 50 a 间保持稳定, 并没有因过度捕捞而出现

明显的降低。 

3.2  高通量基因分型技术 

采用 mtDNA、微卫星分型方法用于鱼类历史

DNA 研究只能得到少量的位点, 对鱼类群体遗传与

进化问题的解析能力相对有限, 而高通量测序却能

一次性得到成百上千个位点, 有助于精确解析鱼类

群体遗传多样性在时间序列上的动态变化规律。 

从历史 DNA 中获取全基因组序列具有一定难度, 

这主要与全基因组测序对 DNA 质量、浓度要求较高

有关[46]。另外, 历史 DNA 中存在大量的外源 DNA, 

使测序得到的数据存在较大比例的外源 DNA 序列, 

导致测序成本提高。为了规避这些问题, 研究者通常

采用杂交捕获测序技术 , 可以快速富集大量目的

DNA 片段[47]。该方法需要提前获得目的物种的(部分)

基因组序列 , 针对感兴趣的基因组区域设计探针。

通过基因组文库与探针之间的杂交来富集目的

DNA 片段并应用于后续高通量测序。杂交捕获方法

可以一次性获得大量目的片段, 并且能够很好与高

通量测序技术衔接。基于这些优点, 杂交捕获已经

应用于鱼类历史 DNA 研究中并在解析鱼类群体遗

传多样性、适应性进化等方面取得了理想结果[48, 49], 

如 Christensen[49]等采集了红点鲑(Salvelinus alpinus)

历史耳石、鳞片样本, 采用杂交捕获的方法总共得到

了 53 个 SNP 位点, 研究结果显示该群体遗传结构在

时间上较为稳定, 并且空间尺度上的遗传变异要显

著大于时间尺度上的遗传变异。  

另外 , 基于限制性内切酶的简化基因组测序以

及全基因组重测序技术也已开始应用于历史标本

DNA 的研究。然而目前还没有应用于鱼类历史样本

的相关报道。主要原因可能是这两种方法对 DNA 浓

度及质量要求较高。然而, 无论是耳石还是鳞片标本, 

都不是由细胞成分构成, 提取得到的历史 DNA 仅来

源于覆盖在样本表面很少的一部分组织, 提取得到

的 DNA 量少, 其与空气接触导致 DNA 降解更为严

重, 从而限制了这两种方法的广泛应用。 

4  历史 DNA 的应用热点 

4.1  遗传多样性评估 

遗传漂变和选择的作用会使群体的等位基因丢

失, 遗传多样性下降[50]。特别是在有效群体大小(Ne)

较低的群体中, 遗传漂变的作用更大。研究认为过度

捕捞会降低海洋鱼类的有效群体大小, 从而进一步加

剧群体等位基因的丢失, 降低群体的进化潜力, 增加

群体灭绝的风险[51]。模拟结果显示有效群体大小在

3 000 以下的群体遗传多样性降低的风险较大[52]。已

有的研究通常通过比较分析采集于不同地理群体的

样本来推测遗传多样性以及有效群体大小的变化 , 

即通过比较不同人为活动影响下(如过度捕捞, 栖息

地破坏, 养殖个体入侵等)的不同地理群体的遗传多

样性水平及有效群体大小的差异[53]。然而, 利用历史

样本来比较同一群体在不同历史时期的遗传多样性

水平及有效群体的变化趋势是更为有效的研究策略。 

Säisä[54]等采用历史鳞片样本对分布于芬兰中

部奥卢河的大西洋鲑鱼的遗传多样性变化开展了

研究, 采用了苯酚氯仿萃取法提取样本 DNA, 检测

到该群体等位基因丰富度在 1940—1995 年这段时

间降低了 25%。然而, 位于塔诺河较大的野生群体

在 1939—1995 年这段时间内未检测到明显的等位基

因丢失的现象。Hauser[6]等通过分析不同历史时期的

鳞片样本 DNA 来解析捕捞对新西兰鲷(Pagrus au-

ratus)群体遗传多样性的影响, 结果发现捕捞引起的

群体衰退可导致新西兰鲷明显的遗传多样性丢失。

Ruggeri[30]等通过 EDTA-SDS直接裂解法提取了历史

耳石及鳞片样本 DNA, 分析了欧洲沙丁鱼南北两个

群体的遗传多样性的历史变化趋势, 研究发现南方

群体的遗传多样性比较稳定, 而北方群体遗传多样

性存在降低的信号, 推测可能由于过度捕捞以及明
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显的地理隔离导致的瓶颈效应带来的遗传漂变导

致。Ruggeri[31]等采用 EDTA-SDS 直接裂解法提取了

历史耳石样本 DNA, 比较分析了亚得里亚海欧洲鳀

群体过度捕捞前后的遗传多样性水平, 结果表明亚

得里亚海欧洲鳀群体遗传多样性的丢失与群体数量

开始下降的时间吻合。Pita[32]等利用 EDTA-SDS 直

接裂解法提取了历史耳石样本 DNA, 并解析了无须

鳕的有效群体大小历史变化趋势, 研究发现无须鳕

的有效群体大小随着过度捕捞逐年下降, 到 2004 年

降到最低点 , 之后由于渔业管理保护措施的实施 , 

开始逐渐恢复。 

4.2  时间尺度上的群体遗传结构变化研究 

人类活动改变了鱼类的生存环境 , 导致鱼类栖

息地破碎化 , 过度捕捞引起鱼类群体衰退 , 部分物

种濒临灭绝, 这些因素可能导致群体间的基因流降

低, 不同群体间的遗传分化水平提高。另外, 自然或

人为原因引起群体间的迁移以及养殖、增殖性放流

等措施则会改变野生群体的遗传组成 [55], 这些因素

导致群体遗传组成及结构的改变。历史样本 DNA 在

鱼类群体遗传学研究中的应用, 可查明历史时期鱼

类群体间的遗传结构, 通过与当前鱼类群体的遗传

结构进行比较, 可评估人类活动对鱼类群体遗传结

构的影响。 

Tessier[56]等通过微卫星 DNA 分析了加拿大圣让

湖的大西洋鲑鱼群体遗传结构在时间尺度上的变化, 

结果显示现代群体间存在高水平的遗传分化, 同一

河流的两条支流群体间的分化水平高于不同河流间

群体的分化水平。在该研究中, 仅采用当代样本无法

消除近期群体动态变化对遗传结构的影响。作者通

过对采集于 1970—1980 年的历史鳞片样本分析确认

了不同历史时期存在几乎相同的群体遗传结构, 证

明了遗传结构在时间上的稳定性。Østergaard[57]等通

过聚合树脂吸附法提取 1944—1997 年采集于波罗的

海的海鳟(Salmo trutta)历史鳞片样本 DNA 并解析了

遗传结构的时空变化, 结果显示群体在时间序列上

的遗传分化水平高于不同地理群体间的遗传分化。

Poulsen[58]等通过聚合树脂吸附法提取历史耳石样本

DNA, 解析了北大西洋及邻近区域的大西洋鳕鱼群

体遗传结构的时空变化, 结果显示不同群体间存在

较低的遗传分化(FST=0.003), 部分群体的遗传组成

具有长期的时间稳定性, 可能是由较强的局部地区

选择压力导致。Hansen[59]等采用苯酚氯仿萃取法提

取了丹麦 6 条相邻河流的海鳟历史鳞片样品 DNA, 

并结合当代样本探讨了人工增殖放流活动对群体遗

传组成的影响, 结果显示受人工增殖放流活动的影

响, 相关群体增殖放流前后的遗传组成发生了显著

的变化。 

4.3  时间尺度上的适应性分化研究 

前文提到的应用都是采用中性位点进行相关分

析。中性位点可用于解析群体的遗传结构, 但是无法

揭示自然和人为等选择作用引起的群体适应性分

化。因此, 通过筛选受选择作用的位点来进行群体遗

传分析成为探讨人类活动影响下鱼类群体适应性分

化的有效方法。 

近年来 , 通过研究物种在时间尺度上的适应性

分化揭示可能驱动力的研究案例越来越多[60]。然而, 

鱼类的相关研究依然较少 [61], 这可能与相关鱼类研

究中涉及的遗传数据量较少, 筛选受选择作用的位

点难度较大有关, 且鱼类群体遗传学普遍使用的遗

传标记通常为中性遗传标记等因素造成[62-64]。 

Hansen[61, 65]等采用聚合树脂吸附以及苯酚氯仿

萃取法提取海鳟历史鳞片样本 DNA, 挑选免疫应答

相关的 MHC 基因(主要组织相容性复合体)和 TAP 基

因(抗原处理相关的转运蛋白)嵌入的微卫星位点分

别对挪威、丹麦的海鳟开展了研究, Hansen[61]等发现

嵌入 MHC 的微卫星位点在不同群体间存在明显的

遗传分化, 但在时间尺度上(1972—1983 年)的分化

不明显。然而, Jensen[65]等发现嵌入 TAP 的微卫星位

点在空间、时间尺度上均存在明显的分化, 研究结果

提示病原体介导的选择作用在鱼类群体中可在较短

时间内产生。 

近几年来 , 伴随着基因组技术的发展 , 鱼类遗

传学数据有了大幅度的增长。这使从基因组层面大

规模筛选受选择作用的位点成为可能, 并为研究鱼

类时间尺度上的适应性分化提供机遇。 

5  展望 

近几十年来过度捕捞、养殖、放流等人为活动, 

不但引起鱼类群体数量的下降, 也造成遗传多样性

及遗传结构的改变, 严重影响了鱼类自然群体的进

化潜力。历史标本 DNA 能够提供珍贵的历史遗传信

息, 可用来探究由人类活动所引起的鱼类自然群体

遗传多样性改变以及适应性变化[59]。收藏在博物馆

以及渔业研究机构的历史耳石、鳞片样品是提供历
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史 DNA 的宝贵来源。这些历史样本不但可以作为

鱼类分类、年龄鉴定的材料, 也可为评估群体遗传

多样性、适应性以及进化潜力提供了至关重要的基

线标准。 

伴随标本 DNA 提取技术以及测序技术的进步, 

鱼类历史样本重新引起了研究者的广泛关注, 相关

研究正在蓬勃发展。鱼类基因组数据的不断丰富, 不

但降低了设计探针的难度, 同时为下游的数据过滤、

比对以及 SNP 检索提供了技术支撑。 

历史样本可以用来揭示群体遗传结构在时间序

列上的变化趋势, 阐明环境和人为等选择作用如何

驱动鱼类进化。增强我们对人类活动以及全球变化

背景下, 鱼类群体动态以及遗传结构变化的认识。历

史样本揭示的是人类捕捞活动前, 鱼类群体的遗传

状态, 可为鱼类群体遗传多样性恢复、物种保护以及

渔业可持续开发提供参考。 

作为研究的前提 , 历史样本的合理保存显得尤

为重要。博物馆和渔业研究机构保存了大量的历史

耳石、鳞片样本, 此外, 正如历史上收集的样本可以

作为当代珍贵的历史样本一样, 当代收集的样本在

未来也会成为珍贵的历史样本。因此, 必须规范合理

的保存现有的样本 , 并不断丰富样本数量 , 以便为

未来的研究提供条件。历史 DNA 作为鱼类群体遗传

与进化研究的重要材料, 在未来一定会有更广阔的

应用。 
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Abstract: Historical otoliths and scales constitute a valuable source of genetic information in the form of the DNA 

record spanning decades and even centuries, which potentially enables extension of the temporal scale of genetic 

and evolutionary studies of fish populations. Thus, historical DNA could directly reflect the influence of human 

activities on genetic diversity and adaptive evolution of fish. In recent decades, with advances in high-throughput 

sequencing technologies, historical otoliths and scales have been used as sources of genomic data, which provides 

extensive genetic data. Nevertheless, population genetic studies conducted on historical DNA remain a challenge. 

This is primarily due to the high level of DNA degradation and exogenous DNA contamination of historical DNA. 

Here, we review the DNA extraction protocols and genotyping technologies applied to historical otoliths and scales 

which could help researchers to plan their studies using historical specimens. In addition, we reviewed hot topics in 

fish population genetics and evolution with historical samples. Increasing accessibility to new technologies will 

provide researchers with more abundant genetic information from historical DNA. As an effective tool, historical 

DNA will provide new ideas and evidence for the study of fish population genetics and evolution, which will cer-

tainly have a broader application in the future. 
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