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摘 要：上世纪八十年代，以鸭绿江水系西太公鱼(Hypomesus nipponensis)为种源群体，在全国范围内开展的渔业移植，获得了

显著经济效益。然而移植所建立的初始小群体，在后续不同移植行为(重复引种、不同种源混入和无意移植)和对栖息生境适应

的影响下，所形成的遗传多样性状况一直未获得应有重视。本文采集了我国主产地区(东北、华北、西北和西南) 15 个移植群体

的 439 尾样本，基于线粒体细胞色素 c 氧化酶Ⅰ(cytochrome c oxidase I, CO I)基因序列进行了遗传多样性及分化的分析。分析结

果显示：15 个群体共检出 47 个单倍型，总体单倍型多样性(Hd = 0.690)，核苷酸多样性(Pi = 0.00290)，整体上呈现高单倍型多

样性(Hd)，低核苷酸多样性(Pi)的遗传特征。群体进化树、单倍型网络及 AMOVA 分析结果中，分子变异主要发生在群体内(群

体内=65.06%，群体间遗传变异=34.94%)。华北地区的密云 (MY)和潘家口水库(PJK)群体形成了独立进化支系，并与其他群体

间遗传分化显著(Fst > 0.5)，可能与源自日本群体的再次引入有关。打虎石水库(DHS)群体多样性极低，可能与无意移植所形成

的极小奠基群体相关。与种源地水系有所连通的东北地区 4 群体多样性水平相对均衡。向内陆扩散的西北和西南地区群体呈现

了中等至偏高多样性的水平，显示出物种对新栖息生境适应的潜力。中性检验、错配分布图及贝叶斯天际线图(Bayesian Skyline 

Plot，BSP)的分析结果显示，所调查群体均出现过群体扩张。基于上述研究结果现状，建议尽早确定我国西太公鱼种质资源的

生物管理单元和核心群体，及时实施必要的遗传监测，进而开展有序的种质使用与区块化资源管理措施，以促进其产业的可持

续性健康发展。 
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Abstract: In the 1980s, a nationwide fishery transplantation program was implemented using H. nipponensis originating from the 

Yalu River system as the source population, which yielded substantial economic benefits. Nevertheless, the genetic diversity of 
the initial small populations established via transplantation has long been overlooked, owing to the combined effects of diverse 

transplantation practices (including repeated introduction, exogenous population mixing, and unintentional transplantation) and 

subsequent habitat adaptation. In this study, 439 individuals were sampled from 15 transplanted populations in major production 

regions across Northeast, North, Northwest, and Southwest China. Mitochondrial cytochrome c oxidase I (CO I) sequences were 

applied to evaluate the genetic diversity and genetic differentiation of these populations. The results revealed a total of 47 

haplotypes across the 15 populations, with overall haplotype diversity (Hd=0.690) and nucleotide diversity (Pi=0.00290) 
reflecting the typical species characteristics of high haplotype diversity (Hd) and low nucleotide diversity (Pi). The phylogenetic 

tree, haplotype network analysis, and analysis of molecular variance (AMOVA) consistently indicated that most molecular 

variation was distributed within populations (65.06 %), while among-population variation accounted for only 34.94 %. 
Specifically, populations from the Miyun Reservoir (MY) and Panjiakou Reservoir (PJK) in North China formed an independent 

clade and exhibited strong genetic differentiation from all other populations (Fst > 0.5), which was likely attributed to repeated 
introductions of native Japanese conspecifics. The Dahushi Reservoir (DHS) population presented a significant loss of genetic 

diversity, probably resulting from the establishment of its founder population via accidental transplantation with an extremely 

small effective population size. Four populations in Northeast China, which are hydrologically connected to the source water 
system, maintained relatively balanced genetic diversity levels. Populations in Northwest and Southwest China exhibited 
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moderate to high genetic diversity, demonstrating the adaptive potential of this fish species to novel habitats. Neutrality tests, 
mismatch distribution analysis, and Bayesian skyline plots collectively indicated historical population expansion events. Based 

on the above findings, we propose that urgent efforts should be made to delineate biological management units and core 

germplasm resources of H. nipponensis in China. Timely and regular genetic monitoring should be implemented to support the 
formulation of systematic germplasm utilization strategies, watershed-based resource management schemes, and targeted fishery 

production regulations, thereby facilitating the sustainable and healthy development of the fishery industry. 
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公鱼是一种冷水性小型洄游鱼类，广泛分布于太平洋沿岸及通海河流[1-2]。以其广适应性、早繁策略及

具独特“黄瓜香”品质[3]，被大水面渔业开发所青睐。其渔业利用始于 1909 年日本茨城县涸沼湖群体的移植

扩散[4]。20 世纪初，日本向朝鲜进行了大量的移植[5]。30~40 年代，从北朝鲜采集的公鱼卵被引入了我国

东北。70～80 年代，再次扩散至华北、西北及西南的 110 余座湖泊和水库[6-8]。我国公鱼产能的迅速提升

及对国际市场的占领，使其成为我国大水面渔业中具代表性的经济物种之一。2005 年被列入了《中国渔业

统计年鉴》之中。 

关于我国公鱼移植的物种名描述存在着一定的争议，至今在文献记载中仍存在“西太公鱼、亚洲公鱼

和池沼公鱼”的同用[3,6,8-10]。李赫在最新的文献综述[6]中也详细记述了该问题的由来，认为池沼公鱼是亚

洲公鱼的误记，但究竟是西太公鱼还是亚洲公鱼还需进一步求实。因此在开展遗传多样性评价前，需先明

确研究对象的物种身份信息，对此龚小玲[11]已成功提供了基于线粒体 CO I 基因的鉴定方法。我国 20 世纪

70~80 年代的再移植活动，已涉及了不同地质类型(如，青藏高原的龙羊峡水库)和气候带(如，云南洱海)的

广袤地区。渔业移植方式是基于优质种源进而扩大适宜水面资源使用的一项人类活动，其种业的核心群体

及移植群体的遗传监测，是产业技术管理的核心内容。我国的移植引种基本以鸭绿江水系群体(如鸭绿江

上的水丰和云丰水库等)作为“种源地”[3]。反复、批量地向内陆的水体移植，而各接收水体之间又长期存在

无序的“二次调种”。这种引种模式虽有助于促进渔业效应的形成及产量维持，却并不能避免在引入后常经

历的奠基者效应，所引发的遗传多样性损失、适应性降低及性状的退化(如小型化[6])等问题。关于迁移路

线上普遍缺乏完整清晰的记录参考，北京密云水库是目前国内有记载的唯一自原产地补充引种的案例。密

云水库[12]首次引种于鸭绿江水系群体，1985 年又自原产地(日本)进行了二次补充引种，由于其移植较早，

对华北地区的移植推广也具一定的辐射枢纽作用。国内一些水体，还存在无意移植(鲢鳙放流时的夹杂带

入)等情况(如文中的打虎石水库)。关于国内西太公鱼(Hypomesus nipponensis)群体遗传的研究，仅见龚小

玲[11]用线粒体 CO I 基因鉴定了我国 3 个地区共 7 个群体的物种身份及其多样性特征；曹晓霞[13]评价了华

北地区的密云水库、于桥水库和日本青森、北海道共 4 个群体的群体遗传特征及多样性水平。鉴于我国西

太公鱼移植历史复杂和群体资源混杂现象犹存，种质遗传现状的系统调查和相关的多样性评估工作显得十

分必要。   

因其母系遗传、几乎不发生重组且突变速率适中等特点，线粒体 CO I 基因已成为鱼类物种鉴定与群

体遗传结构研究的核心分子标记[14,15]，且可适用于西太公鱼的鉴定及多样性评价[16]。因此，本研究采集了

公鱼现有的主产区域(东北、华北、西北及西南)的 15 个群体共 439 尾样品，经 CO I 基因技术鉴种后，探

讨了群体遗传多样性水平和遗传分化的状况。旨在为我国西太公鱼种质资源的可持续利用及渔业管理，提

供更为详实的科学依据。 

1  材料和方法 

1.1   实验材料 

我国 15 个西太公鱼群体采集与引用信息(龚小玲[11]在 NCBI 中上传的数据)见图 1。实采样品中，在每

个群体中随机抽取 35 尾鱼，取其鳍条组织保存于无水乙醇中，放入-20℃冷冻室保存备用。 

1.2 DNA 的提取及 PCR 扩增 

对无水乙醇保存的样品，使用试剂盒 (天根生化有限公司，海洋动物组织基因组 DNA 提取试剂盒) 

提取 DNA，并用浓度 1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的浓度和纯度，符合后续扩增要求的 DNA 样品置

于-20℃保存备用。PCR 扩增目的片段是 CO I 基因靠近 5′末端的长度为 750 bp 左右的序列，扩增和测序

引 物 均 为 VF2(5′-TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC-3′) 和 VR1(5′-TAGACTTCTGGG 

TGGCCAAAGAATCA-3′)[16]。PCR 反应体系总体积为 50 μL，其中 2×Taq PCR MasterMix 25 μL，引物各

1.25 μL(5 μmol/L)，DNA 模板 100 μL。PCR 反应程序为 94 °C 预变性 5 min，94 °C 30 s，60 °C30 s，72 °C 

1 min，35 个循环，最后 72 °C 延伸 1 min。 

1.3  数据分析 

使用 MEGA11[17]计算 CO I 基因序列碱基组成，同时计算群体遗传距离，构建单倍型分子发育树，邻

接法(neighbor-joining, NJ)构建系统发育树。利用 DNAsp6.0[18]软件计算各群体遗传多样性参数以及进行遗

传分化分析，同时进行错配分布分析群体历史动态。使用 Network4.6 软件构建各单倍型之间的系统关系



图[19]。利用中性检验、核酸错配分析及贝叶斯天际线来评估西太公鱼群体历史动态。利用 Arlequin3.5[20]软

件进行分子方差分析、计算群体间的分化指数( Fst )以及中性检验。运用 BEAST 2.7.7[21]中贝叶斯天际线检

测群体历史动态，最优核苷酸模型选择 GTR，控制区序列按每百万年 1.5%突变率[22]，运算 1×107 迭代并

用Log Combiner合并运行。用Tracer1.7.2软件读取结果，以获取检测 Beast 模拟数值(effective sample size，

ESS)大于 200 的 BSP 分析结果，并采用贝叶斯天际线图方法对该群体的历史动态变化进行推断，结果区

间采用 95%最大后验概率密度可信区间(95% highest posterior density)，参数合格后生成贝叶斯天际线图。 

 

图 1  西太公鱼样本采集地点 

(该图基于自然资源部标准地图服务网站下载的审图号为 GS(2024)0650 号的标准地图制作，底图无修改) 

Fig.1 Sampling sites of H. nipponensis 

2   结果与分析       

2.1  西太公鱼的物种确定 

2.1.1  CO I 基因序列特征 439 尾样本比对后的 CO I 基因序列长度为 607bp。序列中碱基组成和含量分

别为 A(20.06%)、T(31.51%)、C(28.45%)、G(19.97%)，与 NCBI 中西太公鱼(序列号 FJ205572.1、

HQ115081.1、HQ115098.1、HQ115114.1 等)的序列相似性大于 99%。 

2.1.2  构建种间 NJ 系统树 将 15 个移植公鱼群体的所有 CO I 基因序列与 NCBI 中公鱼属的西太公鱼

(XTG, FJ205567.1)、池沼公鱼(CZG, MK038803.1)、日本公鱼(RBG, MK038771.1)、海公鱼(HGY, 

JQ354137.1)构建 NJ 系统树(图 3)。结果显示，这 15 个移植公鱼群体样本与来自 NCBI 中的西太公鱼序列

聚在同一单系上为西太公鱼。 

 
图 2  基于 CO I 基因序列构建西太公鱼及其近缘种的 NJ 系统树 

Fig.2  NJ phylogenetic tree of H. nipponensis by partial sequence of CO I gene  



2.2  西太公鱼群体的遗传特征与演化动态分析 

2.2.1  种群遗传多样性参数 西太公鱼遗传多样性参数见(表 3)。15 个群体单倍型多样性(Hd)范围在

0.067~0.889，核苷酸多样性(Pi)范围在 0.00011~0.00323。其中潘家口水库(PJK)单倍型多样性(Hd)和核苷酸

多样性(Pi)最高，打虎石水库(DHS)单倍型多样性(Hd)和核苷酸多样性(Pi)最低。群体的单倍型多样性(Hd)

为 0.690，核苷酸多样性(Pi)为 0.00290。总体上，我国西太公鱼移植群体单倍型多样性(Hd)偏高，核苷酸

多样性(Pi)偏低。 

表 3  西太公鱼 15 个群体遗传多样性分析及中性检验结果 

Tab. 3  Genetic Diversity Analysis and Neutrality Test Results of 15 Populations of H. nipponensis  

群体 
样本数 

 
变异位点 

单倍型数

量 

单倍型 

多样性 (Hd) 

核苷酸 

多样性 (Pi) 
Tajima's D p-值 Fu's FS p-值 

XQY 29 4 6 0.562 0.00115 -0.81166  0.24100 -2.82164 0.01100 

SFS 30 7 8 0.467 0.00125 -1.68607 0.02400 -3.79192 0.00000 

SHH 30 4 5 0.359 0.00064 -1.58549 0.02000 -3.25494 0.00300 

SF 30 7 8 0.706 0.00172 -1.21326 0.11300 -3.79192 0.00700 

MY 35 9 11 0.852 0.00274 -0.72158 0.26000 -4.76725 0.00900 

PJK 35 11 13 0.889 0.00323 -0.82591 0.22300 -6.26474 0.00400 

DHS 30 1 2 0.067  0.00011  -1.14700 0.12400 -1.21145 0.05900 
XS 22 13 9 0.606 0.00208 -2.28645 0.00200 -5.11524 0.00000 

BLG 19 9 6 0.538 0.00212 -1.74567 0.02900 -1.59902 0.11800 

WSH 29 9 9 0.702 0.00179 -1.64405 0.03300  -5.01111 0.00000 

LYX 30 8 9 0.720 0.00201 -1.19802 0.10100 -4.33482 0.00700 

LJX 30 7 8 0.554 0.00117 -1.76680 0.00900  -5.57274  0.00000 

BSTH 30 7 8 0.660 0.00152 -1.41315 0.07800 -4.33311 0.00500 

FH 30 7 8 0.634 0.00158 -1.38239  0.07400 -4.24373 0.00300 
EH 30 5 6 0.724 0.00164 -0.57153 0.32200 -1.65489  0.11900 

总体 l 439 40 47 0.690 0.00290 -1.33327  0.10967 -3.94841 0.02300 

 

2.2.2  单倍型网络结构图 利用 Network4.6.1.6 软件绘制单倍型网络图(图 3)。结果显示，439 尾西太公鱼

有 47 个单倍型，潘家口水库(PJK)单倍型最多(13 个)，打虎石水库(DHS)单倍型最少(2 个)。其中 Hap1 被

15 个群体所共享，分布于 239 个样本中，占总样本数的 54.44%，Hap1 可能为西太公鱼的原始单倍型。15

个移植群体的单倍型主要分为两支。其中一支包含所有群体，另外一支包含响水水库(XS)、宝力格水库

(BLG)、密云水库(MY)和潘家口水库(PJK)群体。四丰山水库(SFS)，水丰水库(SF)，响水水库(XS)，宝力格

水库(BLG)，微山湖(WSH)，潘家口水库(PJK)，密云水库(MY)，刘家峡水库(LJX)，龙羊峡水库(LYX)，福

海(FH)，博斯腾湖(BSTH)均有独特的单倍型。15 个群体以共享单倍型 Hap 1 为中心，呈发散状结构。 

 

 
图 3  基于线粒体 CO I 基因西太公鱼 15 个群体单倍型网络图 

Fig.3  The haplotype network 15 populations of H. nipponensis based on CO I gene 



2.2.3  遗传距离和遗传结构 AMOVA 分子方差分析结果(表 4)显示， 15 个群体的分子变异主要发生在群

体内(群体内=65.06%，群体间遗传变异=34.94%。遗传距离分析显示(图 4B)，群体内遗传距离范围在

0.00011 ~0.00323 之间，群体内最大遗传距离发生在潘家口水库(PJK)，最小的为打虎石水库(DHS)；群体

间的遗传距离范围在 0.00037 ~0.00544 之间，潘家口水库(PJK)和响水(XS)群体的遗传距离最大，打虎石

水库(DHS)和松花湖(SHH)的遗传距离最小，西太公鱼和本研究 15 个采样群体内和群体间的遗传距离为

0.1%~0.5%，而西太公鱼与公鱼属的池沼公鱼、日本公鱼、海公鱼的遗传距离均在 10%[11]。进一步比较

两两群体间的遗传分化系数(图 4B)，结果显示，各群体间的遗传分化指数为-0.04742~0.68538，潘家口水

库(PJK)和密云水库(MY)与其他群体的遗传分化指数较高，密云水库(MY)与打虎石水库(DHS)群体的遗传

分化指数最大，微山湖(WSH)和福海(FH)群体的遗传分化指数最小。通过 15 个西太公鱼群体 NJ 系统

树、遗传距离及遗传分化系数(图 4)可以看出，潘家口水库(PJK)和密云水库(MY)形成明显分化，进化树

与网络图的结果基本保持了一致。 

表 4  西太公鱼 15 个群体分子方差分析结果 

Tab. 4  Results on analysis of molecular variances (AMOVA)15 populations for H. nipponensis  

变异来源 自由度 df 方差和 变异组成 变异比例 

群体间 14 117.782 0.27059 Va      34.94 

群体内 424  213.653 0.50390 Vb  65.06 

总计 438 331.435  0.77449  

 
图 4 基于 CO I 基因序列构建的西太公鱼 15 个群体 NJ 系统树，群体遗传距离及遗传分化系数 

A：NJ 系统树; B：群体内遗传距离(对角线)、群体间遗传距离(对角线以上)和遗传分化系数(对角线以下) 

Fig.4 Construction of NJ phylogenetic tree of 15 populations for H. nipponensis by CO I gene sequence, population genetic distance and 

genetic differentiation coefficient 

A for NJ phylogenetic tree; B for Intra-population genetic distance (diagonal) and inter-population genetic distance (below diagonal) and 

genetic differentiation coefficient (above diagonal)  
 

2.2.4  种群历史动态 采用中性检验、核苷酸错配分布图及贝叶斯天际线图(Bayesian Skyline Plot，BSP)三

种方法相结合评估 15 个群体西太公鱼历史动态。中性检验结果显示(表 3)，西太公鱼群体的中性检验结果

都为负，表明西太公鱼群体进化过程有所偏离中性演化。错配分布图(图 5)结果显示西太公鱼群体呈现单

峰型，同时用 BEAST 软件对其整体进行 BSP 分析显示(图 6)，西太公鱼种群大致呈平缓上升趋势(图 6)。

结合中性检验和错配分布图的结果表明，所有群体在历史上均经历过种群扩张。 

3  讨论 

3.1  西太公鱼种群遗传多样性的特征 

遗传多样性作为种群进化的根基，其丰度直接决定物种的长期生存与适应性潜力，较高的遗传多样性

不仅能增强抵御不良环境的能力，还有利于物种演化与保护[23,24]。本研究结果表明，我国西太公鱼总体的

单倍型多样性(Hd)和核苷酸多样性(Pi)呈“高 Hd-低 Pi”或“双低”特征，其原因可能是经历过奠基者效应后

迅速扩张的进化历史，因核苷酸多样性的积累时间比单倍型多样性更漫长，从而形成高 Hd-低 Pi 格局[25]。



我国西太公鱼移植群体整体上遗传多样性偏低，这与曹晓霞和龚小玲的研究结论相符 [13,16]。打虎石水库

(DHS)单倍型多样性(Hd)与核苷酸多样性(Pi)均显著低于 Grant 等提出的标准值(Hd≥0.5，Pi≥0.005)[25]。据了

解(赤峰市农牧局水产站)，打虎石水库(DHS)群体属无意移植(鲢鳙放流时的夹杂带入)，极少数量奠基群体

的长期近交，导致了群体遗传多样性的同质化[26,27]。密云水库(MY)群体的遗传多样性较高，曹晓霞[13]的研

究表明，我国密云水库和于桥水库的西太公鱼遗传多样性与日本原产地北海道、青森群体相当，可能得益

于在建群历史中的多次引入。相关文献表明[12]，密云水库的引种来自我国辽宁和日本，不同种源在此发生

了二次混合，汇集了双方已有的遗传变异，从而提高了群体的遗传多样性。同时，由此增大的有效种群为

未来新突变的保留和积累奠定了基础。而密云水库(MY)的西太公鱼部分也是由潘家口水库(PJK)[28,29]所提

供。这两个水库的多样性结果极可能与从日本重新引种事件相关，是多源引入移植方式对群体遗传状况影

响的一个例证。 

 

 
图 5  西太公鱼 15 个群体错配分布图 

Fig.5  Mismatch distribution graph of H. nipponensis in 15 populations 

 
图 6  西太公鱼 15 个群体的贝叶斯天际线图 

Fig.6 Bayesian skyline diagram of H. nipponensis in the 15 populations 

3.2  遗传多样性分布格局 

西太公鱼属于海淡水洄游型鱼类，具对环境具较强的适应能力，也是其能开展广域移植的基础。根据

水体所在地理位置，可大致将 15 个群体划分为 4 个区域：东北地区湖泊/水库(XQY、SFS、SHH、SF)，

华北地区水库(MY、PJK、DHS、XS、BLG)，西北地区湖泊/水库(LYX、LJX、BSTH、FH)和西南地区湖

泊(EH)。结果中华北群体维持了较高的多样性水平，其中潘家口水库(PJK：Hd = 0.889，Pi = 0.00323)与密

云水库(MY：Hd = 0.852，Pi = 0.00274)在所有群体中最高，可能与多源引入混合和适宜生长期较长等有关。

西北地区与西南地区群体则呈现中等至偏高多样性，可能与区域气候特征及较低的捕捞压力有关，这些因

素有利于遗传多样性的维持[30]。其中，盐碱水体(新疆博斯腾湖和福海)中西太公鱼的遗传多样性(Hd = 0.647，

Pi = 0.00155)高于同纬度的东北地区(Hd = 0.524，Pi = 0.00119)，可能是盐碱环境促使其生成了独有单倍型，

也可能是通过地理隔离促进了种群间遗传结构的分化[31]。东北地区群体(Hd = 0.524，Pi = 0.00119)遗传多

样性最低，可能与高纬度区域适宜生长期较短限制了其有效种群大小有关，加之可能的奠基者效应，导致

遗传多样性有所丢失[32]。移植引种往往仅使用了种源群体中的少数个体，而我国西太公鱼的扩散基本上又

是“单一来源–多点复制”的过程，这种渔业方式本身容易限制有效群体的规模。还由于现存群体已远离其

自然分布区，缺乏外部基因流的有效补充，会进一步缩减有效种群的规模。生产中长期依赖封闭的“自繁

自育”模式进行增殖放流，加速了稀有等位基因的丢失[33]，促使了核苷酸多样性(Pi)的降低。因此尽管西太



公鱼在我国分布广泛，但其整体遗传多样性水平仍然偏低。 

3.3  种群遗传分化和结构 

探究水产经济动物群体间的遗传分化水平和遗传结构，对其繁育及种质资源的保护、开发和利用具

有重要实践意义。本文使用 439 个西太公鱼采集样品的序列样本，基于邻接法构建了个体进化树；同

时，为进一步验证进化树结果的可靠性，又下载合并了龚小玲[11]的历史数据，再次构建了基于同方法的

个体进化树。其结果均显示出，密云水库(MY)和潘家口水库(PJK)与其他 13 个群体，表现出遗传分化。

遗传分化系数(Fst)是衡量群体间遗传结构分化程度的重要指标，其数值反映了等位基因频率在群体间的

差异大小。遗传分化系数越低，表明群体间的等位基因频率分布越相似，遗传分化程度越弱；反之，则

表明群体间等位基因频率差异越大，遗传分化程度越强[34,35]。在单倍型网络图(图 2)中密云水库(MY)和潘

家口水库(PJK)的单倍型聚为一支，遗传分化系数(Fst) (图 4)中 2 个群体与其余群体的遗传分化系数(Fst)

都较高(0.43244~0.67049)，说明它们之间存在显著遗传分化。因此，在制定西太公鱼的增殖放流与资源

管理策略时，应考虑将密云水库和潘家口水库视为独立的生物管理单元。 

4 小结与展望 

我国西太公鱼的种源群体相对单一，遗传多样性现状与其错综复杂的引种历史和方式密切相关。移植

群体目前的遗传多样性整体偏低，种质质量呈现退化趋势。因此，在种源追溯层面，补充我国境内与东亚

地区公鱼自然分布核心地区（日本海）相连通水域的遗传多样性系统调查，明确我国西太公鱼资源的真实

状况，将有益于从根本上改善移植群体的遗传现状。在目前的生产层面，有必要加强移植群体的遗传评估

及动态监测，以预警种群遗传波动风险，并及时采取多样性修复措施，例如从原种源地重新引种。种群保

护与管理层面上，应进一步加强不同生态型的遗传评估，开展核心种质群体的生境优化与保护技术研究，

例如在潘家口水库、密云水库等地建立核心保护区。同时，应基于现有遗传多样性特征，优化移植与引种

策略，以实现该种质的长期可持续利用。 
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