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基于线粒体 COI基因序列的 5种鲤养殖品种遗传多样性研究 
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摘要: 本研究通过对 5个鲤养殖品种即高寒鲤(Cyprinus carpio Frigid carp)、松浦鲤(Cyprinus carpio Songpu carp)、

蓝鳞鲤(Cyprinus carpio blue var)、松浦镜鲤(Cyprinus carpio Songpu mirror carp)和红镜鲤(Cyprinus carpio Red 

mirror carp)的线粒体 COI基因部分序列的测定, 比较并分析了其遗传多样性和系统进化关系。在 5个鲤品种共 100

个样本的线粒体 COI序列中检测到 8种单倍型, 其中 5个单倍型(H1、H2、H4、H5、H6)涵盖样本较多, 占总样本

数的 94.06%。蓝鳞鲤的单倍型数最少, 仅有 1个, 红镜鲤单倍型数为 2个, 其余 3个品种的单倍型数均为 5个。5

个品种单倍型多样性(Hd)在 0.160±0.070~0.811±0.055, 其中, 遗传多样性最高的为高寒鲤。AMOVA 结果表明, 品

种间变异(50.28%)略高于品种内变异(49.72%), 各品种间的 FST值在 0.711 4~0.831 2, 其中蓝鳞鲤与其他群体之间

差异最大。用 MEGA4.0 软件构建的基于遗传距离的进化树表明, 5 个养殖品种中, 高寒鲤和红镜鲤的遗传距离最

近(D=0.31), 聚为一支; 松浦镜鲤和松浦鲤的遗传距离较近(D=0.33), 聚为一支; 蓝鳞鲤与其他品种存在较大遗传

差异, 单独形成一个分支。除蓝鳞鲤外, 其余 4 个养殖品种间均存在共享的单倍型(H2、H4、H5、H6), 可能是由

于其在选育过程中亲本的遗传背景存在交叉, 同时也证明 DNA 条码在分析种内品种间遗传关系时具有可行性但

具有一定的局限性。 
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鲤(Cyprinus carpio)是目前世界上养殖范围

最广、历史最悠久的淡水鱼类, 广泛分布于欧亚

大陆, 在长期的养殖和驯化过程中, 形成了多个

品种或品系[1], 仅中国就育成鲤的养殖品种 10 余

种。目前, 对于鲤科鱼类种属间系统关系的研究

较多, 而对鲤亚种和养殖品种的研究较少, 仅利

用鲤的形态学和骨骼等特征对其进行的系统学研

究, 能提供的信息量相对较少, 而且容易受到环

境等因素的影响, 难以全面地提供系统发育关系

的信息。随着分子生物学技术的发展及分析手段

的不断进步, Hebert 等[2]提出了基于分子手段进

行物种鉴定的设想, 即利用线粒体细胞色素 C 氧

化酶 I(COI)基因的部分序列建立全球动物的DNA

条码(DNA barcode)标准数据库, 并根据每个物种

在该基因上的鉴别位点, 简单、快捷而有效地进

行物种的识别和鉴定工作。随着研究工作的陆续

开展, 许多研究者在越来越多的动物类群中确认

了 DNA 条码技术的有效性, 从而减少了记录物

种过程中对形态学的依赖, 同时也改变了物种鉴

定工作的流程[3−4]。与形态学鉴定和理化鉴定相比, 

DNA 条码鉴定是一个以碱基顺序和种类反映物

种的客观指标, 可以实现门、纲、目、科、属、 
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种、亚种的准确鉴定, 不受鉴定者的主观因素和

被鉴定物种生长地域的影响[5]。DNA条码鉴定技

术首先应用于动物领域, 一个基因就可以解决大

多数动物的物种鉴定问题且具有高度的可重复性, 

据此, 已有研究表明, 线粒体细胞色素 C 氧化酶

I(COI)基因是许多鱼类、昆虫和鸟类等动物分类

与鉴别的理想 DNA条形码[6]。在水产动植物的种

属鉴定研究中已有相关报道[7−11]。 

本研究选用了黑龙江水产研究所培育的 5 个

杂交鲤品种即高寒鲤(Cyprinus carpio Frigid carp , 

GH)、松浦鲤(Cyprinus carpio Songpu carp, SL)、

蓝鳞鲤(Cyprinus carpio blue var, LL)、松浦镜鲤

(Cyprinus carpio Songpu mirror carp, SJ)和红镜鲤

(Cyprinus carpio Red mirror carp, HJ)为研究对象, 

采用测序的方法获得线粒体 COI基因片段即标准

DNA 条码序列, 并通过对测序结果的分析, 计算

Kimura 双参数模型遗传距离, 构建系统发生树 , 

探讨各品种间的起源和进化关系以及 DNA 条码

技术在对于同一种属不同品种间的种质鉴定是否

有效, 以期对鲤的品种鉴定和管理提供一定的理

论依据, 对鲤种质资源的开发和利用具有十分重

要的理论价值和现实意义。 

1  材料与方法 

1.1  研究样品来源及总 DNA提取 

本研究分析的 5 个鲤品种为中国水产科学研

究院黑龙江水产研究所培育, 样本均采自黑龙江

水产研究所松浦试验场。具体鲤品种名称、数量

及选育背景信息[12−16]见表 1。 

用传统的蛋白酶 K消化, 酚-氯仿抽提法从鲤

鳍条组织中分离、纯化总 DNA[17]。 

1.2  COI基因部分序列扩增及测序 

依据 Ward 等[18]设计的鲤线粒体 COI 基因的

通用引物进行 PCR 扩增 , 正向引物 FishF1 

(TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC)、FishF2 

(TCGACTAATCATAAAGATATCGGCAC)和反向

引物 FishR1(TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGA- 

ATCA)、FishR2(ACTTCAGGGTGACCGAAGAAT- 

CAGAA)由上海生工生物工程技术服务有限公司

合成。每种鱼随机选用 4 个个体, 设置 4 个退火

温度梯度(56℃、58℃、60℃、62 ), ℃ 用 2对引物

交叉进行筛选, 最终确定 FishF1和 FishR1组合于

60℃在所有样本中均获得了稳定、清晰的条带 , 

可用于全部样品的扩增。PCR反应体系为 25 µL, 

包括 10×PCR缓冲液 2.5 µL、Mg2+(15 mmol/L)2.5 

µL、上下游引物(10 µmol/L)各 0.5 µL、dNTPs(2 

mol/L )各 2.5 μL、DNA模板 100 ng、Taq DNA聚

合酶 1 U, 补足无菌水到 25 µL。PCR反应条件为

94℃预变性 3 min; 94℃变性 30 s, 60℃退火 30 s, 

72℃延伸 1 min, 扩增 30个循环; 最后 72℃延伸 5 

min。扩增产物经 8%聚丙烯酰胺凝胶电泳检测后, 

送生物工程(上海)有限公司进行测序。 

 
表 1  鲤品种的名称、数量及选育背景 

Tab.1  Carp sample names, quantity and genetic background 

名称 
name 

代码 
code 

存在状态 
status 

数量/尾 
quantity 

选育亲本来源 
source of breeding parents 

     

高寒鲤 
Cyprinus carpio Frigid carp 

GH 
养殖 

aquaculture 
20 

黑龙江野鲤, 荷包红鲤, 德国镜鲤, 散鳞镜鲤 
Cyprinus carpio haematopterus, C. c. var. wuyuanensis, 

Cyprinus carpio L., C. c. var. scattered mirror 
     

松浦鲤 
Cyprinus carpio Songpu carp 

SL 
养殖 

aquaculture 
21 

黑龙江野鲤, 荷包红鲤, 德国镜鲤, 散鳞镜鲤 
Cyprinus carpio haematopterus, C. c. var. wuyuanensis, 

Cyprinus carpio L., C. c. var. scattered mirror 
     

蓝鳞鲤 
Cyprinus carpio blue var 

LL 
养殖 

aquaculture 
24 

黑龙江野鲤, 红镜鲤 
Cyprinus carpio haematopterus, C. c. Red mirror carp 

     

松浦镜鲤 
Cyprinus carpio Songpu mirror carp

SJ 
养殖 

aquaculture 
21 

德国镜鲤, 散鳞镜鲤 
Cyprinus carpio L., C. c. var. scattered mirror 

     

红镜鲤 
Cyprinus carpio Red mirror carp 

HJ 
养殖 

aquaculture 
14 

兴国红鲤, 苏联镜鲤 
C. c. var. singuonensis, C. c. var. Russian mirror 
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1.3  外群的选择及序列分析 

鲫(Carassius auratus auratus)在分类学上与鲤

关系密切, 因此本研究选择鲫作为外群分析鲤野

生群体亲缘关系[19]。 

测序结果编辑后用NCBI网站提供的 Barcode 

Submission Tool递交到 GenBank数据库中。部分

公共数据库中的序列, 可能由于递交者扩增和编

辑序列的方法不同及引物的差异, 在两端往往存

在一些差异, 这部分差异在使用 DNAsp v.5[20]分

析统计单倍型时, 不计入分析结果。使用 DNAsp 

v5计算变异位点和简约信息位点。使用MEGA4[21]

计算所得单倍型的碱基组成, 单倍型间的转换、

颠换比值。根据基于 Kimura 双参数模型[22]计算

品种内部的遗传距离及各个类群之间的平均遗传

距离。利用软件 Arlequin3.0[23]中的分子方差分析

(AMOVA)计算群体间的遗传分化。最后用MEGA4

软件中的邻接法(Neighbor-Joining[24])构建 Kimura

双参数模型的单倍型进化树和品种间进化树, 可

靠性经过 1 000次自举(Bootstrap)检验[25]。 

2  结果与分析 

2.1  序列特征 

将所测得序列通过 BLAST 搜寻 GenBank 中

的鲤 (加拿大提交 )COI 基因相关序列并进行

MEGA比对。所测得鲤序列与下载序列同源性为

92.26%, 初步确认测得序列为鲤的线粒体 COI 基

因目标序列。用于进行群体分析的 COI基因序列

长为 639 bp, 编码 212 个氨基酸。其中保守位点

为 613个, 变异位点为 20个, 简约信息位点为 13

个 , 主要的变异位点集中在松浦鲤和松浦镜鲤

中。其中, 1个松浦鲤个体序列内部有八碱基的插

入, 这些插入并不是一个三联体, 理论上会导致

5~49 碱基间的移码突变, 因此查找单倍型时将这

些插入变异排除在外。所测得的所有序列中 T、C、

A、G 的平均碱基含量分别为 27.9%、28.6%、

26.5%、17%, A+T的含量为 56.5%, 明显高于 G+C

的含量 43.5%。9个单倍型平均两个位点发生转换, 

转换/颠换平均值为 3.4。 

2.2  鲤单倍型及单倍型多样性 

在 5 种鲤 100 个样本中共检测到 8 种单倍型

(表 2), 其中 5 个单倍型涵盖样本较多, 即 H1、

H2、H4、H5、H6。每个单倍型所占样本比例见

图 1, H8为松浦鲤所特有, H7为高寒鲤所特有, H3

为松浦镜鲤所特有, H1为蓝鳞鲤所特有。高寒鲤、

松浦鲤、松浦镜鲤共享单倍型 H2 和 H4, 并且在

H2 中, 松浦鲤和松浦镜鲤所占比例较高, 均达到

40%; 红镜鲤、高寒鲤、松浦镜鲤共享单倍型 H5; 

除蓝鳞鲤外 , 其他 4 种共享单倍型 H6, 其中

56.25%为红镜鲤。每个鲤品种的单倍型数(nh)为

1~5个, 高寒鲤、松浦鲤、松浦镜鲤单倍型数为 5

个, 红镜鲤为 2个, 蓝鳞鲤为 1个。 

5 个鲤品种的单倍型和核苷酸多态性分析结

果显示, 单倍型多样性(Hd)在 0.160±0.070~0.811± 

0.055, 核苷酸多样性(π)在 0.0003±0.0005~0.0032± 

0.00145。其中 , 遗传多样性最高的是 GH(Hd= 

0.811±0.055, π=0.0032±0.0015), 最低的是 LL(Hd= 

0.160±0.070, π=0.0003±0.0005)。 所 有 群 体 的

Tajima’s D中性检验范围为1.149 75～1.752 87, 

除 LL 外, 其他群体的中性检验结果显示均不显

著(P>0.1), 符合中性突变(表 3)。 

2.3  鲤品种间的遗传分化及遗传距离 

利用线粒体 COI序列比较 5个鲤养殖品种的 
 

 
 

图 1  8个单倍型覆盖 100个样本的比例 

Fig.1  The proportion of 8 haploid types covering 100 samples 
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表 2  COI 基因单倍型在 5 个鲤品种的分布 
Tab.2  Haplotypes from 5 Cyprinus carpio varieties base on COI gene of mtDNA 

品种 variety 

单倍型 
haplotype 总数 

total 

高寒鲤 
Cyprinus carpio 

Frigid carp 

松浦鲤 
Cyprinus carpio 

Songpu carp 

蓝鳞鲤 
Cyprinus carpio

blue var 

松浦镜鲤 
Cyprinus carpio 

Songpu mirror carp

红镜鲤
Cyprinus carpio 
Red mirror carp 

GenBank 
登录号 

GenBank  
access. no. 

H1 24   24   KC108645 

H2 25 3 11  11  KC108646 

H3 2    2  KC108647 

H4 16 7 6  3  KC108648 

H5 14 6   3 5 KC108649 

H6 16 2 3  2 9 KC108650 

H7 2 2     KC108651 

H8 1  1    KC108653 

 
表 3  5 个鲤品种基于线粒体 COI 基因的单倍型多样性 

Tab.3  Genetic diversity estimates base on COI gene in 5 Cyprinus carpio varieties 
n=100; x SD 

中性检验 neutrality text 品种 
variety 

nh Hd π 
Tajima’s D P 

高寒鲤 Cyprinus carpio Frigid carp 5 0.811±0.055 0.003±0.0015 1.4054 >0.10 

松浦鲤 Cyprinus carpio Songpu carp 4 0.636±0.080 0.0027±0.0016 0.7185 >0.10 

蓝鳞鲤 Cyprinus carpio blue var 1 0.160±0.070 0.0003±0.0005 1.1498 >0.10 

松浦镜鲤 Cyprinus carpio Songpu mirror carp 5 0.757±0.086 0.0032±0.0015 0.1858 >0.10 

红镜鲤 Cyprinus carpio Red mirror carp 2 0.495±0.088 0.0015±0.0010 1.7529 0.10>P>0.05

注: nh表示单倍型数; Hd表示单倍型多样性; π表示核苷酸多样性. 

Note: nh, number of haplotypes; Hd, haplotype diversity; π, nucleotide diversity. 

 
遗传分化, 根据软件 Arlequin3.0的 AMOVA结果

表明, 来自于品种间的遗传差异(50.28%)略高于

来自品种内的差异(49.72%, 表 4)。群体间遗传差

异的 FST分析结果显示 5 个养殖品种之间都存在

遗传分化(FST值均为正); LL与其他群体存在显著

的遗传差异(P<0.05), FST在 0.711 5~0.831 2; 其他

品种之间虽然有差异但不显著, 其中 SL 和 SJ 间

遗传差异最小为 0.01。采用 MEGA4.0软件, 根据

Kimura 双参数模型计算各品种之间的遗传距离

(D)(表 5)。结果表明, SL和 SJ之间的遗传距离最

近, 为 0.003 0; SL和 LL之间的遗传距离最远, 为

0.005 8; LL与其他品种之间的遗传距离均较远。

此外, 品种内遗传距离中 LL表现为没有差异, 只

形成一个单倍型 , SJ 的种内遗传距离最大 , 为

0.003 0。 

2.4  基于 COI基因的鲤系统进化树 

分别根据遗传距离和单倍型构建品种之间的

NJ 系统进化树。从图 2 得到, 进化树主要分为 

 
表 4  5 个鲤品种线粒体 COI 变异区序列的 AMOVA 结果 

Tab.4  The result of AMOVA based on COI gene of mtDNA in 5 Cyprinus carpio varieties 

变异来源 
source of variation 

自由度 
df 

平方和 
sum of squares 

方差分量 
variance component 

总变异百分比% 
percentage of variation 

群体间 among populations 4 57.842 0.6870Va 50.28*** 

群体内 within populations 95 65.228 0.6795Vb 49.72*** 

总数 total 99 123.069 1.3665  

Note: * P<0.05,  ** P<0.005,  *** P<0.001. 
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表 5  基于 Kimura 双参数模型的 5 个鲤品种间平均遗传距离、FST 值及各个类群内平均遗传距离 
Tab.5  Mean genetic distance between and within 5 Cyprinus carpio varieties  

品种间平均遗传距离及 FST值 
mean distance between varieties and FST 品种 

variety 
GH SL LL SJ HJ 

类群内平均遗传距离 
mean distance within varieties

GH  0.2167 0.7115 0.1108 0.1323 0.0029 

SL 0.0036  0.7496 0.0100 0.3941 0.0028 

LL 0.0047 0.0057  0.7494 0.8312 0.0001 

SJ 0.0033 0.0029 0.0057  0.3198 0.0030 

HJ 0.0031 0.0043 0.0055 0.0040  0.0024 

注: 对角线以上为群体间的遗传距离, 对角线以下为群体间的 FST。 

Note: Figures above the diagonal are genetic distance, and those below the diagonal are FST. 

 
3个分支: SL与 SJ遗传距离较近, 聚为一支; GH

与 HJ遗传距离较近, 聚为一支; LL与其他 4个群

体遗传距离较大, 单独聚为一支。从图 3 单倍型

进化树中得到, 进化树主要分为 2 个分支, 大多

数 GH、SL、SJ遗传关系较近且单倍型数目较多, 

均为 4~5个; 全部 LL和部分 GH、SJ、SL存在独

立单倍型; H2、H4、H5、H6 为主要的共享单倍

型。可见, 基于单倍型的聚类结果与基于遗传距

离的聚类结果相似。因为鲫在分类学上和鲤关系

密切, 因此本研究选择鲫作为外群。 

 

 
 

图 2  基于COI基因的遗传距离建立的 5个鲤品种之间的

NJ系统进化树 

Fig.2  NJ tree based on the genetic distance of COI gene in 
five Cyprinus carpio varieties 

 

 
 

图 3  基于 Kimura双参数模型构建的 COI基因 

单倍型 NJ树 

Fig. 3  Neighbor-joining tree of COI gene haplotypes  
based on Kimura 2-parameter 

3  讨论 

3.1  基因序列及特征分析 

伍献文等 [26]把中国所产鲤(Cyprinus carpio)

划分为 4个亚种: 西鲤(C. carpio carpio, 新疆)、

鲤(C.carpio haematopterus, 黑龙江至闽江)、华南

鲤(C. c. rubrofuscus, 珠江、元江和海南岛)和祀麓

鲤(C.carpio chilia, 云南各湖泊)。本研究样品均属

于鲤(C .carpio haematopterus)这个亚种。 

本研究初步分析并比较了 5 个鲤养殖品种线

粒体 COI基因部分序列的差异。由于 COI基因是

蛋白质编码基因之一, 对于蛋白质编码区域而言, 

因蛋白质功能上的需要和三联体密码子结构的限

制, 缺失/插入很少发生或发生后很容易被选择淘

汰, 本次研究的序列除极少数个体(1 个 SL 个体) 

外没有发现碱基的插入与缺失。在碱基组成上 , 

研究发现 G含量最低(17%), AT含量(56.5%)明显

高于 GC 含量(43.5%), 该结果与童金苟等[27]的研

究结果相似, 也与 COI 基因碱基组成中普遍存在

的 AT 含量高现象一致。从原核生物到真核生物, 

其基因组中碱基使用偏向性的现象广泛存在, 且

不同物种间碱基的不均衡程度也各不相同。这一

现象的产生可能与基因的表达水平、翻译起始效

应、碱基组分、基因长度以及密码子反密码子间结

合能力的大小有关[28]。 

在 DNA 进化过程中, 碱基转换(si)发生的频

率要比颠换(sr)高得多, 本研究结果与此相符。利

用转换/颠换比值 R, 可以估计序列的饱和度, 一

般分歧时间越长、亲缘关系越远的分类单元之间 
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核苷酸发生颠换的频率越高, 即 si/sr 值越小, 由此

可初步判断所研究的分类单元之间的进化关系[29]。

通过分析密码子 3 个位点的 R 值可知, 第 3 位点

进化速度最快(4.4)、第 1 位点次之(1.1)、第 2 位

点最为保守(0.5), 与遗传密码的特性保持一致。 

3.2  养殖品种间的遗传分化 

单倍型结果证明, DNA 条形码能够区分少数

品种(全部 LL、大部分 HJ), 而多数品种不具有独

特的单倍型(GH、SL、SJ共享单倍型 H2和H4; HJ、

GH、SJ共享单倍型 H5; 除 LL外, 其他 4种共享

单倍型 H6)。遗传距离结果与单倍型结果类似, 也

同样显示 SL、SJ、GH的遗传距离较近(0.003 0~ 

0.003 3), HJ只与部分 GH距离较近(0.003 1), LL

与其他 4 个品种间的遗传距离均较远(0.004 7~ 

0.005 8)。产生这种结果的原因可能是这些品种在

选育过程中是以经济性状为目标, 几乎都是通过

各种鲤之间的杂交选育而来。追溯其遗传背景可

以了解 LL是通过黑龙江野鲤♀和红镜鲤♂杂交产

生; SJ 是通过德国镜鲤♀和散鳞镜鲤♂杂交产生; 

HJ 是通过兴国红鲤♀和苏联镜鲤♂杂交产生; SL

和 GH的遗传背景最为复杂, 是通过黑龙江野鲤、

荷包红鲤、散鳞镜鲤、德国镜鲤通过杂交、回交, 

雌核发育等技术经过定向选择所产生。GH 和 SL

虽然在选育方向上存在差异, 但其遗传背景相同

因而存在共享单倍型, 并且遗传距离也较近; SL

和 SJ之间因有相同亲本(德国镜鲤)也存在相当一

部分共享单倍型, 这也很好地解释了为何 GH、SL

和 SJ 均存在共享单倍型; 部分 HJ 与 GH、SL、

SJ之间也存在共享单倍型, 原因可能是其亲本之间

存在遗传关系或者是样品混淆了。LL虽然与 GH

与 SL存在共同亲本(黑龙江野鲤), 但与其他 4个品

种间在鳞片颜色上差异较大, 形成独立的单倍型。 

3.3  DNA条形码鉴别养殖品种的可行性 

DNA 条形码作为一种新兴的技术, 在物种分

类识别上有着快捷简单的优点, 它可以充分利用

已有的遗传学数据, 使鉴定结果更加准确和可靠; 

以 DNA 系统树为基础的分析方法使得实验结果

一目了然, 与其他 DNA鉴定方法一样, 系统发育

分析同样得到序列分化值和 Bootstrap 支持值等

定量的数据[30]。作为条形编码的基因, 必须同时

具备 2 个特征, 一是具有相对的保守性, 便于通

用引物扩增; 二是具有丰富的遗传变异, 能够将

物种区别开来[31]。Hebert等[32]认为, 在动物界中, 

COI 基因是合适的用于物种鉴定的 DNA 条形码

标准基因, 因为动物线粒体 DNA具有结构简单、

呈母系遗传、几乎不发生重组、进化速度快等特

点, 是研究种间分子进化和系统发育最有用的基

因之一。目前, COI基因用于种间 DNA条形码的

有效性已经得到广泛证明 , 并且随着 BOLD 

SYSTEMS 数据库的产生, 来自世界各个国家物

种的 DNA 条形码序列正在以每年 300 万条的速

度增加, 该数据库使得种质鉴定的学术交流更加

方便, 并且提供一个更广阔的集成平台。正如前文

所述, DNA 条形码用于种间鉴定非常有效, 但是

用于种内不同品种间的鉴定, 报道相对较少, 本

研究目的在于探究 DNA 条码应用于种内不同品

种间的鉴定是否有效, 结果表明, DNA 条码对于

种内不同品种间的种质鉴定可行, 但是有一定局

限性。但可以肯定的是, 基于 DNA序列分析技术

的DNA条码, 是一种实际可行和快速简便的物种

鉴别方法, 代表了未来物种鉴别研究的发展趋势。 
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Study of DNA barcoding and genetic variation based on the mito-
chondrial COI gene sequences in five carp varieties  

SHAN Yunjing1,2, LU Cuiyun1, LI Chao1, ZHANG Mingzhao1, GU Ying1, SUN Xiaowen1 

1. Heilongjiang Fisheries Research Institude, Chinese Academy of Fishery Sciences, Harbin 150070, China;  
2. College of Fisheries and Life Science, Dalian Ocean University, Dalian 116023, China 

Abstract: The mitochondrial COI gene of five cyprinoid aquaculture varieties were sequenced and their genetic 
diversity and cluster analysis were compared. Eight haplotypes were detected from 100 individuals, of which 
94.06 % belonged to five haplotypes (H1, H2, H4, H5, H6). Cyprinus carpio blue var has only one haplotype, C. c. 
Red mirror carp has two haplotypes, and the other varieties including Cyprinus carpio Frigid carp, C. c. Songpu 
carp and C. c. Songpu mirror carp had five. Haplotype diversity (Hd) was 0.160±0.070 ~ 0.811±0.055, the highest 
Hd frequency was observed in Frigid carp. The AMOVA and cluster analysis revealed that genetic distance be-
tween varieties (50.28%) was a little higher than that within varieties (49.72%), and the FST ranged from 0.711 
4−0.831 2. Compared with the others varieties, Cyprinus carpio blue var exhibited the biggest differences. Ac-
cording to the evolutionary tree based on genetic distance, five varieties could be divided into three groups, the 
first group included Frigid carp and Red mirror carp, the second included Songpu mirror carp and Songpu carp, 
and the last included Cyprinus carpio blue var. With the exception of Cyprinus carpio blue var, all varieties shared 
the same haplotypes (H2, H4, H5, H6), which may be due to cross breeding. This study also indicated that DNA 
barcoding is a practical tool for analyzing the hereditary of different varieties. However, some limitations still ex-
ist. 
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