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摘要: 为了对长江中上游鲢(Hypophthalmichthys molitrix)种质资源现状进行监测和评价, 本研究利用线粒体细胞色

素 C 氧化酶 I (cytochrome c oxidase subunit I)基因(COI)对长江中上游宜宾、忠县、万州、石首、监利、湘江 6 个

鲢群体进行了遗传多样性分析。结果表明, 在 648 bp 的 COI 序列中共检测到 42 个变异位点, 其中单变异位点 14

个, 简约信息位点 28 个。6 个群体 123 个个体共定义了 26 个单倍型, 单倍型多样性为 0.0476~0.0945, 核苷酸多样

性为 0.00196~0.00982。6 个鲢群体总体遗传多样性丰富, 万州群体单倍型多样性和核苷酸多样性均最高, 忠县群体

单倍型多样性最低, 核苷酸多样性最低的为石首群体。遗传变异主要来自群体内个体间, 单倍型网络图和系统进化

树显示各群体的单倍型没有形成明显的地理格局。此外, 上游宜宾群体和万州群体与中游的石首、监利和湘江群

体具有明显的遗传分化, 中游的监利群体与石首群体和湘江群体也有一定的遗传分化, 上游群体和中游群体应该

分属于长江水系两个不同的 种群。 
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鲢 (Hypophthalmichthys molitrix)是典型的滤

食性鱼类, 以浮游植物为食, 无需额外投饵, 可

以有效降低养殖成本, 增加养殖收益, 加之其生

长速度快, 产量高, 在我国淡水养殖业中具有重

要的地位, 多年以来一直位居淡水养殖产量第二

位, 2016 年养殖产量达 450 万 t[1]。鲢能有效利用

水体中浮游生物, 改善水体环境, 抑制藻类的爆

发, 从而达到净化水质的目的, 作为净水渔业的

重要组成部分, 越来越受到重视[2-3]。长江是我国

鲢天然的种质资源库, 鲢种质资源最佳, 然而由

于各种人类活动导致栖息环境的剧变, 长江水系

鲢种群日趋衰退, 成鱼捕捞量和苗种产量大幅下

降, 种质资源受到严重威胁[4-6]。 

对长江鲢种质资源进行长期动态跟踪监测 , 

从遗传多样性的角度出发深入了解长江鲢种质资

源现状, 对于长江鲢种质资源的保护、挖掘和利

用具有重要意义。截至目前, 已有一些科研人员

对长江鲢群体遗传多样性进行了研究。例如, 庞

美霞等[7]利用微卫星标记分析认为长江上游三峡

库区 5 个鲢群体没有遗传分化, 可以视为一个类

群。王长忠等[8]通过微卫星分析了长江中上游万

州和监利两个地理群体的遗传变异, 认为两个群

体间存在明显的遗传分化。于悦等[9]对长江、赣

江和鄱阳湖鲢群体遗传结构进行分析认为 3 个群

体间存在频繁的基因交流。朱晓东等[10]利用微卫

星分析了长江中下游石首至安庆江段野生鲢群体

的遗传多样性, 结果表明 5 个群体间存在中等的

遗传分化。以往的研究广泛探讨了中下游江段鲢

群体的遗传结构, 但对于长江中游、上游鲢群体

遗传变异的研究相对较少, 研究群体也十分有限, 
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因此, 开展长江中上游鲢群体的遗传多样性分析, 

对于全面把握鲢种质资源现状十分必要。 

选择合适高效的分子标记是研究群体遗传多

样性的一个关键因素。线粒体 DNA 具有母系遗

传、进化速度快和检测简便等优点, 已经被广泛

应用于鱼类的遗传多样性、遗传结构、物种鉴定

和系统发育等方面的研究[11]。线粒体 COI 基因含

有良好的系统发育信息, 进化速率适中, 已经广

泛用于淡水鱼如达氏鲌(Culter dabryi)[12]、黄鳝

(Monopterus albus)[13]和海水鱼类如大黄鱼(Lari-

michthys crocea)[14]、波纹唇鱼 (Cheilinus undul-

atus)[15]等群体遗传结构的研究。本研究以长江中

上游宜宾、忠县、万州、石首、监利和湘江等 6

个鲢群体为研究对象, 利用线粒体 COI 基因序列

对长江中上游群体的遗传多样性和遗传结构进行

分析, 以期为长江水系鲢种质资源评价、保护和

合理利用提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  样本来源 

六个鲢地理群体中长江上游群体采集自长江

宜宾、忠县和万州江段, 中游群体采集自石首老

河长江四大家鱼原种场、监利老江河长江四大家

鱼原种场和湖南鱼类原种场, 原种场采集的样本

均为苗种直接来自相应江段 , 经培育的原代鲢 , 

共 123 个个体。采集的鲢鳍条样品经无水乙醇固

定后置于–20℃冰箱中保存 , 样品保存在中国水

产科学研究院长江水产研究所长江流域渔业生物

标本库, 样本采集信息如表 1 所示。 

1.2  COI 序列扩增及测序 

取鳍条组织样品进行基因组 DNA的提取, 鳍 
 

表 1  鲢样本采集信息 
Tab. 1  Sampling information of Hypophthalmichthys molitrix 

群体 
population 

采样地点 
sampling site 

位置 
location 

数量
number

宜宾 YB 宜宾 10464E, 2877N 20 

忠县 ZX 忠县 10809E, 3033N 7 

万州 WZ 万州 10844E, 3084N 11 

石首 SS 石首老河 11244E, 2976N 28 

监利 JL 监利老江河 11294E, 2967N 30 

湘江 XJ 长沙捞刀河 11299E, 2827N 27 

条组织经蛋白酶 K 消化后, 用高盐法提取基因组

DNA[16], 经 1.0%的琼脂糖凝胶电泳检测后, 置于

–20℃冰箱保存。线粒体 COI 扩增采用鱼类条形

码 COI 的通用引物(CO I-1F/CO I-1R), 并加 M13

接头引物。引物序列为: MCOI-1F: TGTAAAA-

CGACGGCCAGTCAACCAACCACAAAGACATT
GGCAC; MCOI-1R: CAGGAAACAGCTATGAC-

ACCTCAGGGTGTCCGAARAATCARAA。 

引物由武汉天一辉远生物科技有限公司合

成。PCR 扩增反应总体积为 25 μL, 包含 10×PCR 

Buffer 2.5 μL, 0.25 mmol/L dNTP 2 μL, 5 U/μL Taq 

DNA 聚合酶(TaKaRa) 0.2 μL, 10 μmol/L 上下游

引物各 1 μL, 50 ng/μL 模板 DNA 1 μL, 加超纯水

至总体积 25 μL。反应在 S1000 型 PCR 仪上进行, 

扩增程序为: 94℃预变性 5 min; 94  30 s, 52  ℃ ℃

45 s, 72  50 s, 35℃ 个循环; 72℃延伸 10 min, 4℃保

存。扩增产物经琼脂糖凝胶电泳检测后, 送至武

汉天一辉远生物科技有限公司进行测序。 

1.3  数据分析 

测序拼接完成后通过 Clustal W 对序列进行

比对与校正[17]。采用 DnaSP 5.1 软件计算序列的

碱基含量、变异位点数、简约信息位点数, 单倍

型数、单倍型多样性(Hd)、核苷酸多样性(π)和平

均核苷酸差异数(K)等参数[18]。利用 MEGA 7.0 软

件计算群体内及群体间的遗传距离, 并基于双参

数替代模型(K-2-P)构建邻接(Neighbor-joining, NJ)

分子系统进化树, 经 1000 次重复抽样检测其置信

度[19]。用 Arlequin3.1 软件计算两两群体间的遗传

分化指数(Fst), 采用 AMOVA 分析来检验群体遗

传结构, 通过 1000 次重抽样来检验 Fst 值的显著

性[20]。通过 SAMOVA 2.0 程序计算群体最大分化

指数, 选择最佳遗传分组[21]。利用 Network 5.0 软

件构建基于 Median-Joining 的单倍型网络图。 

2  结果与分析 

2.1  COI 序列特征分析 

测序获得的目的片段经比对和校正后, 获得

长度为 648 bp 的 COI 序列。在 648 个位点中, 变

异位点 42 个(图 1), 占总位点数的 6.5%, 其中单 
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图 1  鲢线粒体 COI 序列变异位点 

上方数字表示变异位点在单倍型中对应的位置, 左侧 Hap1~Hap26 表示单倍型名称. 

Fig. 1  Variable site of mitochondrial COI gene for Hypophthalmichthys molitrix 
Numbers of the top represent the locations of mutative nucleotide acids in the 26 haplotypes of H. molitrix. 

Hap1–Hap26 on the left are the names of 26 haplotypes. 
 

变异位点 14 个, 简约信息位点 28 个, 没有发现插

入/缺失位点, 转换明显多于颠换, 转换颠换比为

10.7。COI 序列的 A、T、G 和 C 平均含量分别为

26.20%、29.73%、17.13%和 26.94%, A+T(55.93%)

的含量高于 G+C(44.07%), 表现出碱基组成的偏

倚性, 与鱼类线粒体蛋白质编码基因碱基组成特

点一致。 

2.2  鲢群体遗传多样性 

基于 COI 的鲢遗传多样性统计结果如表 2 和

表 3 所示。123 个个体共检测到 26 个单倍型, 湘

江群体享有最多的单倍型数, 有 10 个单倍型, 万

州群体次之(9 个), 忠县群体单倍型数最少, 仅有

2 个。宜宾群体变异位点数最多, 有 20 个变异位

点, 占总变异位点的 47.62% (20/42), 由 8 个单倍 
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表 2  26 个单倍型在 6 个鲢群体中的分布 
Tab. 2  Distribution of 26 haplotypes of 6 Hypophthal-

michthys molitrix populations from the upper and  
the middle reach of the Yangtze River 

单倍型 
haplotype 

宜宾 
YB (20) 

忠县
ZX (7) 

万州 
WZ (11)

石首 
SS (28) 

监利 
JL (30) 

湘江
XJ (27)

总计
total

Hap1 5 5 3 17 8 16 54

Hap2    2 1  3

Hap3 3 2 1 3 3  12

Hap4    2   2

Hap5    1   1

Hap6 3   1 3  7

Hap7    1   1

Hap8    1  2 3

Hap9     7  7

Hap10 3    8  11

Hap11 2     2 4

Hap12      1 1

Hap13      1 1

Hap14      1 1

Hap15      1 1

Hap16      1 1

Hap17      1 1

Hap18      1 1

Hap19 1  1    2

Hap20 1  1    2

Hap21 2      2

Hap22   1    1

Hap23   1    1

Hap24   1    1

Hap25   1    1

Hap26   1    1

 

型组成。其中 Hap1 广泛分布于 6 个群体, 包含了

54个个体, 为优势单倍型; 单倍型 Hap3为除湘江

群体以外的 5 个群体共享, 由 12 个个体组成; 单

倍型 Hap4、Hap5、Hap7 为石首群体特有, Hap9

为监利群体独享, Hap12~Hap18 为湘江群体特有, 

Hap21 为宜宾群体独享, Hap22~Hap26 为万州群

体特有。 

6 个群体单倍型多样性为 0.476~0.945, 核苷

酸多样性为 0.00196~0.00982, 平均核苷酸差异为

1.27~6.36。总体单倍型多样性为 0.785, 万州群体

单倍型多样性最丰富, 单倍型多样性为 0.945, 单

倍型多样性最低的是忠县群体(Hd=0.476), 在 6 个

群体中只有忠县群体单倍型多样性小于 0.5, 遗

传多样性较低。总体核苷酸多样性为 0.00524, 核

苷酸多样性最高的为万州群体(0.00982), 最低的

为石首(0.00196), 其中万州、宜宾和监利群体较

高 (π>0.005), 而石首、湘江和忠县群体较低

(π<0.005)。 

2.3  鲢群体遗传结构 

鲢群体内和群体间的遗传距离如表 4 所示, 6

个群体群体内遗传距离为 0.0028~0.0141, 群体内

遗传距离最大为万州群体(0.0141), 两两群体间

的遗传距离为 0.0030~0.0130, 群体间遗传距离最

大的是万州和监利群体(0.0130)。从上游与中游两

大组群分析, 上游三个群体的群体间遗传距离为

0.0061~0.0117, 遗传距离最大的为宜宾与万州群

体。中游群体的群体间遗传距离为 0.0031~0.0067, 

遗传距离最大的为监利与湘江群体。上游和中游

群体的遗传距离跟地理位置没有明显的相关性。 

通过 Arlequin 软件分析鲢群体间的遗传分化, 

结果显示, 长江上游宜宾、忠县、万州三个群体

之间 Fst 均小于 0.05, 且差异不显著, 表明三个群

体之间的分化程度较低。长江中游石首、监利和 
 

表 3  长江中上游 6 个鲢群体遗传多样性 
Tab. 3  Genetic diversity for 6 Hypophthalmichthys molitrix populations from the upper and  

the middle reach of the Yangtze River 

群体 population 变异位点 variable site 单倍型数 number of haplotypes 单倍型多样性 Hd 核苷酸型多样性 π 平均核苷酸变异数 K

宜宾 YB 20 8 0.889 0.00724 4.70 

忠县 ZX 3 2 0.476 0.00220 1.43 

万州 WZ 3 9 0.945 0.00982 6.36 

石首 SS 9 8 0.627 0.00196 1.27 

监利 JL 14 6 0.809 0.00650 4.21 

湘江 XJ 15 10 0.652 0.00254 1.65 

总体 total 41 26 0.785 0.00542 3.40 
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表 4  鲢线粒体 COI 群体间的分化系数(Fst)(对角线上方)和群体内(对角线)及两两群体间的遗传距离(对角线下方) 
Tab. 4  The fixation index (above diagonal) among populations, genetic distance within  

populations (diagonal) and among populations (below diagonal) of Hypophthalmichthys molitrix 

群体 population 宜宾 YB 忠县 ZX 万州 WZ 石首 SS 监利 JL 湘江 XJ 

宜宾 YB 0.0088 –0.0200 0.0288 0.0900** 0.0453* 0.1115** 

忠县 ZX 0.0061 0.0033 0.0128 –0.0219 0.1133* 0.0198 

万州 WZ 0.0117 0.0092 0.0141 0.1763** 0.1819** 0.1939** 

石首 SS 0.0062 0.0030 0.0095 0.0028 0.1784** 0.0106 

监利 JL 0.0089 0.0067 0.0130 0.0064 0.0082 0.1762** 

湘江 XJ 0.0067 0.0034 0.0101 0.0031 0.0067 0.0033 

注: “*”表示差异显著(P<0.05), “**”表示差异极显著(P<0.01). 

Note: “*” means significant difference (P<0.05); “**” means extremely significant difference (P<0.01). 
 

湘江三个群体中, 监利与石首, 监利与湘江之间

的 Fst 分别为 0.1784 (P<0.01)和 0.17622 (P<0.01), 

监利群体与石首和湘江群体遗传分化程度较高。

此外, 万州群体与中游三个群体之间的 Fst值均大

于 0.15 Fst: 0.1763~0.1939, P<0.01), 表明万州群

体与中游三个群体存在较高的遗传分化。宜宾群

体与中游的三个群体也存在明显的遗传分化。 

对不同鲢群体间的变异进行分子方差分析

(表 5), 群体内的遗传变异占总变异的 88.72%, 群

体间的遗传变异仅占 11.28%, 遗传变异主要来自

于群体内个体间。将 6 个群体分为长江上游组群

和长江中游组群, 上游群体和中游群体的组间变

异占总变异的百分比为 2.34%, 组内群体间遗传

变异占 9.91%, 群体内遗传变异百分比为 87.75%, 

两组群遗传变异也主要来自群体内个体间。

SAMOVA分析显示, 将宜宾(YB)群体单独分为一

组, 其他 5 个群体分为一组时, 组间遗传分化指

数最大(Fct=0.99148), 两个理论群体的遗传变异

主要来自组间, 占总遗传变异的 99.15%。 

为了更直观描述鲢各群体间的遗传结构, 绘

制了单倍型之间的网络关系图(图 2), 26 个单倍型

在 6 个群体中的分布结果显示, 各单倍型并没有

按不同地理群体而形成独立的分支, 而是以主单

倍型为中心的星形放射状结构。单倍型在群体中

的分布情况如图 2 和图 3 所示, 共享单倍型占所

有单倍型的 35%(9/26), 其中 Hap1 由 6 个群体共

享, 可能为鲢的原始单倍型, 单倍型 Hap3 被除湘

江群体外的 5 个群体共享。 

2.4  基于 COI 序列的系统进化 

采用 K-2-P 模型计算群体间的遗传距离, 以 
 

表 5  鲢线粒体 COI 序列群体内和群体间变异的 AMOVA 和 SAMOVA 分析 
Tab. 5  The AMOVA and SAMOVA analysis among and within Hypophthalmichthys  

molitrix populations based on COI sequences 

变异来源 
source of variation 

自由度
df 

方差总和 
sum of squares

变异组分 
variance component

变异贡献率% 
percentage of variation 

遗传分化指数
fixation index

AMOVA(未分组)  

群体间 among population 5 188.326 1.65463 11.28 Fst=0.11278**

群体内 within population 117 583.47 4.98693 88.72  

AMOVA(分为上游组和中游组)  

组间 among groups 1 7.082 0.0411 2.34 Fct=0.02341 

组内群体间 populations within groups 4 20.013 0.17397 9.91 Fsc=0.10147**

群体内 within populations 117 180.252 1.54061 87.75 Fst=0.12250**

SAMOVA (分 2 组: 1. YB; 2. ZX+WZ+SS+JL+XJ) 

组间 among groups 1 26047.170 776.17698 99.15 Fct=0.99148 

组内群体间 populations within groups 4 182.260 2.10467 0.27 Fsc=0.31556**

群体内 within populations 117 534.099 4.56495 0.58 Fst=0.99417**

注: “*”表示差异显著(P<0.05), “**”表示差异极显著(P<0.01). 

Note: “*” means significant difference (P<0.05); “**” means extremely significant difference (P<0.01). 



788 中国水产科学 第 25 卷 

 

 
 

图 2  鲢 mtDNA COI 单倍型网络结构图 

Fig. 2  Haplotype network of Hypophthalmichthys molitrix based on the COI of mtDNA 
 

 
 

图 3  基于遗传距离模型构建的鲢单倍型 NJ 系统树 

不同颜色表示单倍型所属的群体. 

Fig. 3  Neighbor-Joining phylogenetic tree of 26 haplotypes 
based on genetic distance by K-2-P model 
Different colors mean different population. 

鲫(Carassius auratus, GenBank ID: KJ874428.1)为

外群, 用 NJ 法建立单倍型的系统发育树(图 3)。

从进化树可以看出 , 单倍型分为两个主要分支 , 

Hap9、Hap10 和 Hap21 聚为一支, 主要来自宜宾

和监利群体, 其他单倍型聚为一支, 结果与单倍

型网络图基本对应, 尽管这两种方法得到的结果

不完全一致, 但这两个聚类图的结果均显示单倍

型的聚类没有形成显著的地理格局, 群体间单倍

型互相交叉分布。 

3  讨论 

遗传多样性是种群生存和进化的基础, 遗传

多样性越丰富, 种群生存、繁衍和扩张的潜力越

大, 对环境变化的抵抗和适应能力就越强[22]。单

倍型多样性(Hd)和核苷酸多样性(π)这两个指标常

常用来反映群体的遗传多样性, 核苷酸多样性的

累积时间远大于单倍型多样性, 在一定程度上比

单倍型多样性更能反映群体的遗传多样性[23]。本

研究通过 COI 基因对长江中上游 6 个不同地理群

体鲢进行遗传多样性分析, 从整体上看, 6 个群体

总体单倍型多样性(Hd)为 0.785, 总体核苷酸多样

性(π)为 0.00524, 与长江其他常见经济鱼类线粒 
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体DNA遗传多样性相比较, 长江鲢单倍型多样性

高于草鱼(Ctenopharyngodon idellus) (Hd=0.5855)[24]

而低于青鱼(Mylopharyngodon piceus) (Hd=0.950)[25]

和铜鱼(Coreius heterodon) (Hd=0.9257)[26], 核苷

酸多样性均高于草鱼(π=0.00201)和铜鱼(π=0.00417), 

但低于翘嘴鳜(Siniperca chuatsi) (π=0.00717)[27]和

䱗(Hemiculter leucisculus) (π=0.03289)[28], 总体上

长江鲢具有较高的遗传多样性(π>0.005), 与微卫

星研究结果基本一致[7-8]。Grant 等[23]曾将单倍型

多样性和核苷酸多样性之间的关系分为 4 种类型, 

本研究中宜宾、万州和监利群体表现出的高 Hd

高 π型(Hd>0.5, π>0.005), 石首和湘江群体属于高

Hd 低 π型(Hd>0.05, π<0.005), 忠县群体则属于低

Hd 低 π 型。根据 Grant 等[23]的理论, 生境广阔、

大而稳定的群体通常表现出高 Hd 高 π型, 可以推

测宜宾、万州和监利这三个群体种群大小较稳定。

石首和湘江群体可能经历过快速的历史扩张, 短

时间内随着种群数量的急剧增加, 单倍型多样性

增加, 而核苷酸的变异速率较慢, 尚没有充足的

时间来积累核苷酸变异, 从而表现出高 Hd 低 π

型。忠县群体可能经历过瓶颈效应或奠基者效应, 

由单一或少数个体所产生, 在本研究中也可能与

其样本量较少有关。 

遗传分化指数是反映群体遗传组成的重要参

数, Freeland 等[29]建议以 Fst 值 0.05、0.15 和 0.25

为限来表示遗传分化程度的大小, Fst 值越大则分

化程度越大。长江上游三个群体宜宾、忠县、万

州之间的遗传分化指数较低(–0.0200~0.0288), 三

个群体之间的遗传分化不明显, 这与庞美霞等 [7]

研究结果类似。中游三个群体中, 石首和湘江群

体的遗传分化指数较低(Fst=0.0106), 监利群体与

石首和湘江群体存在明显的遗传分化, 王淞等[30]

通过 D-loop RFLP 分析发现监利群体与长沙群体

存在遗传分化, 监利与湘江群体存在遗传分化可

能是由于江湖阻隔导致的, 地理隔离是导致群体

间出现遗传分化的重要因素, 通常情况下, 地理

距离越大, 基因交流的概率会随之减小, 更容易

出现遗传分化。但地理距离与遗传距离不相关的

现象也有报道, 如朱晓东[10]和郭稳杰[31]等利用微

卫星标记研究鲢的群体多样性时发现鲢群体间的

遗传距离与地理位置的远近无相关性 , 刘红艳 

等[32]在黄颡鱼(Peltebagrus fulvidraco)上的研究显

示群体间遗传距离不遵循地理距离模型。在本研

究中, 群体间遗传距离最大的为监利和万州, 遗

传距离最小的为石首和忠县, 遗传距离的大小与

群体地理距离没有明显的相关性, 这种现象是否

是由于人类活动导致的有待进一步探讨。目前已

有研究报道长江中上游鲢群体存在遗传分化, 如

王长忠等[8]认为万州和监利鲢群体存在显著遗传

分化, 陈会娟等[33]通过 Cyt b 和 D-loop 序列分析

发现上游江津鲢群体与中游宜昌、嘉鱼和黄冈群

体存在显著遗传分化, 本研究发现, 上游三个群

体中, 宜宾群体、万州群体均与中游的三个群体

遗传均存在显著的遗传分化, 忠县群体与监利群

体存在显著的遗传分化, 与王长忠等[8]和陈会娟

等[33]的结果相近。结合微卫星和线粒体 DNA 的

研究结果, 可以初步认为长江上游和中游群体属

于两个不同的种群 , 其原因可能是中上游群体 

由不同的祖先进化而来, 也可能是由于地理隔绝

和产卵场的不同使得群体间的基因交流贫乏造 

成的。 

本研究结果显示, 长江中上游鲢分别属于两

个不同的种群, 长江中上游 6 个鲢群体总体上遗

传多样性较高, 为长江鲢野生资源和遗传多样性

的保护提供了一定的理论依据。长江水系地域宽

广, 本研究的采样地点和群体数量以及使用的分

子标记仍有一定的局限性, 还需增加采样地点、

样本个数, 结合其他分子标记对长江水系鲢的遗

传多样性进行更加全面客观的分析, 持续对长江

水系鲢种质资源进行监测和评价, 从而制定科学

合理的鲢种质资源收集和原种场亲本收集原则 , 

以及增殖放流和资源养护措施, 以期更好地保护

和挖掘利用长江鲢种质资源。 
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Genetic diversity of six silver carp (Hypophthalmichthys molitrix) geo-
graphical populations based on mitochondrial COI sequences 
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Abstract: The silver carp (Hypophthalmichthys molitrix), one of the four major Chinese carps, is widely distrib-
uted in the Yangtze, Pearl, and Heilongjiang River Basins of China. The wild silver carp populations in the Yang-
tze River, with an excellent production performance, is an important germplasm resource for artificial farming and 
breeding. Because of overfishing, habitat fragmentation, and water pollution, the natural carp populations have 
been continuously declining in recent years. The basic genetic background analysis of the silver carp would be 
theoretically and practically important for the conservation of germplasm resources and genetic improvement. In 
this study, mitochondrial cytochrome C oxidase subunit I gene (COI) was sequenced to determine the genetic di-
versity and variation of six geographical silver carp populations: Yibin, Zhongxian, Wanzhou, Shishou, Jianli, and 
Xiangjiang. The amplified fragment was 648 bp in length, and a total of 26 haplotypes were defined among 123 
sequences of COI from the six silver carp populations. The haplotype and nucleotide diversity index of the six 
populations ranged from 0.0476 to 0.0945, and from 0.00196 to 0.00982, respectively. The six groups exhibited a 
high genetic diversity, of which the Wanzhou population showed the highest haplotype and nucleotide diversities; 
the lowest haplotype and nucleotide diversities were observed in the Zhongxian and Shishou populations, respec-
tively. The molecular variance (AMOVA) analysis showed that the variation within populations (accounting for 
88.72%) was the main source of variation, and only 11.28% of the variation was found among the groups. The 
haplotype network was radial, centering on the main haplotype. The neighbor-joining phylogenetic tree of haplo-
types based on genetic distances were inconsistent with their geographical distances. According to the differentia-
tion index (Fst) between populations of H. molitrix, there were high differences between the Yinbin, Wanzhou, and 
3 populations from the middle reach (P < 0.05); meanwhile, the Jianli population showed a significant differentia-
tion from the Shishou and Xiangjiang populations (P < 0.01). The results revealed that the upper- and mid-
dle-reach populations should have originated from different populations in the Yangtze River. This study could 
provide useful basic data for the scientific protection, and reasonable and sustainable utilization of this germplasm 
resource in the Yangtze River Basin. 

Key words: Hypophthalmichthys molitrix; COI; genetic structure; genetic diversity 
Corresponding author: LIANG Hongwei. Email: lianghw@yfi.ac.cn  
 


