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摘  要：测定了怒江缺须盆唇鱼（Placocheilus cryptonemus）5个群体共138尾个体的线粒体DNA Cyt b基因序列，以探讨群体

遗传结构和遗传多样性。结果显示：1 140 bp的Cyt b基因共检测到21个变异位点，从138个样本中得到21个单倍型，平均

单倍型多样性（h）为0.826，核苷酸多样性（π）为0.002 15，遗传多样性水平较低。5个群体中，泸水群体遗传多样性相对最高，

保山道街群体最低。 计算5群体的Kimura 2-paramter 遗传距离，福贡群体和龙镇桥群体之间的遗传距离最远，为0.003 46；

泸水群体和保山道街群体之间的遗传距离最近，为0.000 93。Fu’Fs中性检验和核苷酸不配对分析暗示了缺须盆唇鱼在历

史上可能发生过种群扩张。分子方差分析（AMOVA）表明， 5群体间总遗传分化系数Fst = 0.305 1（P＜0.05），群体间具有较

高的遗传分化水平。结果说明，怒江缺须盆唇鱼遗传多样性较低，具有较高的遗传分化水平，这可能是由于该物种自身活

动能力差以及中游和下游生境明显差异所致。[中国水产科学，2009，16（4）：477-486]
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怒江位于中国西南地区，起源于西藏唐古拉山

南麓，流经云南，进入缅甸、泰国后称改为萨尔温江，

最后注入印度洋，是一条国际性河流。怒江流域分

布的物种十分丰富，是世界生物多样性热点地区之

一，并且怒江特有物种也非常多。怒江是中国目前

为数不多的、干流尚未修建水电站的主要河流之一，

其他方面的开发也很少，因此被称为原生态河流。

在能源日益紧张的今天，怒江丰富的水电资源已引

起人们的注意，但是怒江流域分布的物种十分丰富，

是世界生物多样性热点地区之一，并且怒江特有物

种也很多，水电的开发必然会对当地生态环境及生

物造成重大影响，特别是对鱼类的影响。由于怒江

具有独特的生物多样性，因此怒江水电开发的议题

引起国内外广泛关注。怒江土著鱼类较多，而且特

有鱼类比例较高 [1]，很多鱼类经过长期演化，已经适

应了怒江生态环境，而水电站的开发将极大改变怒

江的水文条件，必然会对怒江鱼类产生重大影响。

目前对怒江鱼类的研究进行得比较少，主要集中在

种类调查方面，对它们遗传学的研究还未见报道。

缺须盆唇鱼（Placocheilus cryptonemus），又叫油鱼，

隶属于鲤科（Cyprinidae）、野鲮亚科（Labeoninae）、盆唇

鱼属（Placocheilus），个体较小，一般体长60～ 100 mm，

体近筒形，主要分布在怒江中下游及其少数支流中，

喜栖于底质多岩石的江河下层，伏居岩石间隙，以刮

食周丛生物为生。该物种为怒江所特有 [1]。其栖息

地往往在沿江主要捕鱼区范围内。由于过度捕捞，

加之生境遭受破坏，其种群数量急剧减少，已被列入

《 中国濒危动物红皮书 》[2]。怒江的水电开发将会进

一步对其生境造成破坏，从而极大威胁缺须盆唇鱼

的生存。迄今尚未见任何有关该鱼遗传背景的研究
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报道，因此，很有必要加强对缺须盆唇鱼的保护研究，

以期为今后制定合理的保护措施提供理论依据。

了解物种的遗传多样性水平有助于了解物种的

进化历史和种群恢复潜力，从而制定有效的保护和

管理对策。线粒体DNA（Mitochondrial DNA，mtDNA），

具有母系遗传、较高突变率，突变固定后形成的多态

位点可反映出群体遗传结构、种群分化和种属关系等

特点，是群体遗传学和系统发育等研究的理想的分子

标记 [3-4]。Cyt b为线粒体DNA上的蛋白质编码基因，

无论其结构、功能及蛋白质产物的生物化学性质都

是较为清楚的基因，其进化速度适中，在研究鱼类群

体遗传结构与系统发育关系中有着广泛的应用 [5-6]。

本研究以怒江缺须盆唇鱼为材料，利用PCR技术，对

mtDNA Cyt b进行扩增测序分析，从遗传结构和遗传

多样性的角度探讨遗传资源现状，为缺须盆唇鱼的资

源评估和保护提供基础资料。

1　材料与方法

1.1　样本采集

共使用缺须盆唇鱼138尾，于2007年4月至2008

年5月采自怒江干流，根据其分布情况设置5个采样

点，处在怒江的中下游，从上到下依次为贡山、福贡、

泸水、保山道街、龙镇桥（图1）。每个采样点的数量

分别为：贡山群体（GS）26尾，福贡群体（FG）22尾，泸

水群体（LS）28尾，保山道街群体（DJ）27尾，和龙陵县

龙镇桥群体（LZ）35尾。每尾取尾鳍1～ 2 g，用95%

的酒精保存带回实验室。

1.2　总DNA的提取

取尾鳍0.05 g左右，剪碎，加双蒸水浸泡3 h以上

以去除酒精，然后加入500 µL HOM buffer（80 mmol/L 

EDTA，100 mmol Tris，0.5% SDS ）缓 冲 液、10 µL（10 

mg/mL）蛋白酶K，于55 ℃恒温箱消化3 h以上，至组

织消化完全。参照《 分子克隆实验指南 》[7]，采用苯

酚-氯仿法提取基因组DNA，然后用适量灭菌蒸馏

水溶解，-20 ℃存放。

1.3　Cyt b序列的PCR扩增与测序

扩增Cyt b序列的引物为L14322（5′-GACTTGAA

GAACCACCGTTGTTATTCAAC-3′）和H15576（5′-GC

GCTAGGGAGGGAATTTAACCTCC-3′）。PCR反应总体

图1　怒江干流缺须盆唇鱼采样点分布图

Fig. 1　Map of sampling spots of P.cryptonemus along the Nujiang River

100 km0 50
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积为50 µL，其中10×Buffer（含Mg2+）5 µL、Taq DNA

聚合酶2 U、dNTP（10 mmol/L） 0.4 µL、10 µmol/L引物

各2 µL、适量浓度模板DNA 0.5 µL、灭菌蒸馏水39.7 

µL。PCR扩增反应在9700型PCR扩增仪（美国ABI

公司） 上进行，反应程序为：94 ℃预变性4 min； 94 ℃

变性 40 s，52 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 90 s，共35个循

环； 72 ℃ 延 伸 8 min。PCR产 物 用0.8%的 琼 脂 糖

（TaKaRa公司）凝胶检测，用 DNA 回收试剂盒（Omega）

回收目的 DNA 片段，回收产物送往北京利嘉泰成科

技有限公司测序。每个样品均用正反2个引物分别

测序。

1.4　数据分析

测得的DNA序列通过Lasergene V6软件进行编

辑并辅以人工核查，用ClustalX1.81[8] 对序列进行比

对；用DnaSP4.0软件 [9] 计算多态位点、单倍型数、单

倍型多样性指数（h）、核苷酸多样性指数（π）等；

用MEGA 3.1软 件 [10] 统 计DNA序 列 的 碱 基 组

成，用 Kimura2-papamter 模型计 算5个群体间的遗

传距离，采用Kimura2-papamter 距离矩阵，用邻接法

（NJ）构建单倍型分子系统树，系统树中节点的自举置

信水平应用自引导估计，循环验证次数为1 000 ；用

Network4.0程序 [11] 构建中介网络图，调查单倍型间

的进化关系；用ARLEQUIN3.1[12]中的分子变异分析

（AMOVA）方法估算遗传变异在群体内和群体间的分

布及遗传分化系数（F-statistics，Fst ），计算并用排列

测验法检测Fst 的显著性（重复次数为1 000）；碱基不

配对分析 [13] 和Fu’Fs中性统计检验 [14] 用来推断种群

发生扩张的历史。

2　结果与分析 

2.1　序列变异特征

对138尾缺须盆唇鱼Cyt b进行双向测序后，通

过人工拼接并对序列比对分析后，得到1 140 bp的序

列。经过分析，研究的所有序列中，A、T、C、G 4种碱

基平均含量分别为28.2%、27%、29.2%、15.6%。A+T

的含量为55.2%，明显高于G+C的含量44.8%。138尾

样本中共检测到21种单倍型，21个突变位点，占位点

总数的1.84%，其中单一信息位点8个，占0.70%，其

位置 分 别是5、67、102、201、331、339、969、985 ；简约

信息位点13个，占1.14%，其位置分别是61、165、222、

367、568、618、674、696、729、748、993、998、1 077，非同

义突变8个，同义突变13个，颠换（Transversion）位点

1个，其余均为转换（Transition）（表1），没有发现有3

个或4个碱基变异的多态信息位点。 

2.2　群体遗传多样性和遗传结构

贡山、福贡、泸水、保山道街和龙陵县龙镇桥5个

缺须盆唇鱼群体的单倍型及遗传多样性参数如表2

所示，从单倍型参数看，泸水群体的单倍型数及单倍

型多样性指数最高，分别为11和0.804±0.070，最低

的为保山道街群体，分别为4和0.214±0.103 ；在核

苷酸参数中，泸水群体的核苷酸多态位点和核苷酸

多样性最高，分别为13和0.002 64±0.000 26，其次为

龙镇桥群体，分别为9和0.002 46±0.000 33，最低为

保山道街群体，分别为5和0.000 32±0.000 19。从以

上结果可以看出，5个群体中，泸水群体遗传多样性

最高，保山道街群体遗传多样性最低。

5个缺须盆唇鱼群体mtDNA Cyt b序列的遗传差

异AMOVA分析结果如表3所示，群体间遗传分化系

数Fst = 0.305 1（P＜0.05），表明在整个遗传变异中群

体间占30.51％，其余的遗传变异来自于群体内，群体

间具有程度较高的遗传分化。5个群体间，贡山和保

山道街之间的遗传分化系数最高（Fst = 0.554 19），其

次是保山道街和龙陵县龙镇桥之间的遗传分化系数

（Fst = 0.513 59），贡山和福贡群体间的遗传分化系数最

低（Fst = 0.023 72）。5个群体中贡山和福贡之间没有

显著的遗传分化（P＞0.05），其他群体之间均存在极

显著（P＜0.01）的遗传分化。

5个缺须盆唇鱼群体的遗传距离结果见表4。从

遗传距离来看，龙镇桥和福贡群体间的遗传距离最

大为0.003 45，其次为龙镇桥和贡山群体之间，遗传

距离最小的是泸水和保山道街群体之间，为0.000 92  

各群体之间的遗传距离在0.000 92～ 0.003 45之间。

这表明遗传距离大小与群体的地理距离存在一定正

相关。
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表1　缺须盆唇鱼各单倍型多态性位点分布
Tab.1　Informative sites in different haplotypes of P. cryptonemus 

单倍型
Haplotype

变异位点
Variable nucleotide sites

1

1 1 2 2 3 3 3 5 6 6 6 7 7 9 9 9 9 0

6 6 0 6 0 2 3 3 6 6 1 7 9 2 4 6 8 9 9 7

5 1 7 2 5 1 2 1 9 7 8 8 4 6 9 8 9 5 3 8 7

　　Hap1 C C G G T C C G G G G T C C G T C G T C T

　　Hap2 . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . .

　　Hap3 . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . .

　　Hap4 . . . . . . . . . . . . T . . . . . C . .

　　Hap5 . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . .

　　Hap6 . . . . . . . . . . . . . . . . . A C . .

　　Hap7 . . . . . . . . . . . C . . . . T . C . .

　　Hap8 . . . . . . . . . . . C . . . . . . C . C

　　Hap9 . . . . . . . . . . A C . T . . . . C . C

　　Hap10 . . . . . . . A . . A C . T . . . . C . C

　　Hap11 . . A . . . . . . . . C . . . . . . C . C

　　Hap12 . . . . . T . . . . . C . . . . . . C . C

　　Hap13 . . . A . . . . . . . C . . . . . . C . C

　　Hap14 . T . . . . . . . . . C . . . . . . C . C

　　Hap15 . . . . . . . . . A . C . . . . . . C . C

　　Hap16 . . . . . . . . . . . C . . . C . . C . C

　　Hap17 A . . . . . . . . . . C . . . C . . C . C

　　Hap18 . . . . C . . . . . . C . . A . . . C T C

　　Hap19 . . . . C . T . . . . C . . A . . . C T C

　　Hap20 . . . . C . . . . . . C . . . . . . C T C

　　Hap21 . . . . . . . . A . . C . . . C . . C T C

表2　怒江干流5个缺须盆唇鱼群体的遗传多样性参数  
Tab.2　 Parameter summary of genetic diversity of different populations of P.cryptonemus in the Nujiang River

群体
Stock

 样本数
n

单倍型数
Number of haplotypes

单倍型多样性
Haplotype diversity

x±SD

多态位点数
Number of  polymorphic sites

核苷酸多样性
Nucleotide diversity

x±SD

　贡山GS 26 6 0.560±0.106 6 0.001 26±0.000 31

　福贡FG 22 6 0.784±0.063 6 0.001 66±0.000 24

　泸水LS 28 11 0.804±0.070 13 0.002 64±0.000 26

　道街DJ 27 4 0.214±0.103 5 0.000 32±0.000 19

　龙镇桥LZ 35 7 0.692±0.069 9 0.002 46±0.000 33

　总计 Total 138 21 0.826±0.021 21 0.002 15±0.000 12
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表3　怒江干流5个缺须盆唇鱼群体间遗传差异的分子方差分析表（AMOVA）
Tab.3　Analysis of molecular variance （AMOVA） among 5 populations of P. cryptonemus in the Nujiang River

变异来源
Source of variation

自由度
df

平方和
Sum of squares

方差组分
Variance components

 方差比例  / ％
Percentage of variance

群体间
Among population 4 15.946 0.134 16 Va 30.51

群体内
Within population 133 40.634 0.305 52 Vb 69.49

总变异
Total variation 137 56.580 0.439 67

注：遗传分化系数（Fst）= 0.305 1（P＜0.05）.

Note：Genetic fixations index（Fst）= 0.305 1（P＜0.05）.

 表4　怒江干流5个缺须盆唇鱼群体间的遗传距离（对角线下）和遗传分化指数（Fst）（对角线上）

Tab.4　Pairwise genetic distances （below diagonal） and fixation index （above diagonal） among 5 populations of 
P. cryptonemus in the Nujiang River 

群体
Population

贡山
GS

福贡
FG

泸水
LS

道街
DJ

龙镇桥
LZ

贡山GS 0.02372 0.20530** 0.55419** 0.36687**

福贡FG 0.00145 0.08568** 0.42222** 0.26157**

泸水LS 0.00189 0.00191 0.17398** 0.22412**

道街DJ 0.00159 0.00157 0.000 93 0.51359**

龙镇桥LZ 0.00338 0.00346 0.003 05 0.002 68

注：* * 示差异极显著（P＜0.01）.

Note：* * means great significant difference（P＜0.01）.

2.3　分子系统树

缺须盆唇鱼单倍型NJ分子系统树及在各群体

中的分布如图2所示，群体间共享单倍型有6个，占

单倍型总数的28.57％，其余15个单倍型均为某个

群体所特有。共享单倍型中，Hap13为5个群体共

有，拥有的频次最高，为45（32.60％），Hap1、Hap3、

Hap7、Hap14为3个群体共享，Hap18为2个群体共

享；特有单倍型中，Hap6、Hap15为贡山群体特有，

Hap4、Hap5为福贡群体特有，Hap10、Hap11、Hap12、

Hap16、Hap17为泸水群体特有，Hap8、Hap9为保山

道街群体特有，Hap2、Hap19、Hap20、Hap21为龙镇

桥群体特有，这些单倍型出现的频率很低，只有1个

或很少几个样本，是否可以作为区分不同群体的遗

传标记，还需进一步研究。

缺须盆唇鱼单倍型网络图如图3所示。网络分

析表明，谱系由3个亚枝构成，亚枝Hap13、亚枝Hap3

和Hap18，分别包含65、49和24个个体以及11、7和3

个单倍型。亚枝Hap13与另外2个亚枝之间分别由2

和3步突变距离相分离。除亚枝Hap18外，另外2个

亚枝的单倍型均显示为明显的星状分布，并且各自

含有1个高频率分布的优势单倍型（单倍型Hap13，

45个个体；单倍型Hap3，29个个体）分别位于各亚

枝的中央。特有单倍型分散地分布在网络图中，未

形成特有的进化枝。各亚枝表现出明显的地理分布

特征。亚枝Hap13主要被泸水和道街群体共享，亚

枝Hap3主要被贡山和福贡群体共享，其中大部分样

品分布在贡山，亚枝Hap18主要分布在龙镇桥群体。

mv1和mv2为2个推测的但未检测到的单倍型。

2.4　种群扩张

   用138个个体的mtDNA Cyt b区1 140个碱基序列

构建两两间的矩阵，个体间错配碱基的分布曲线如

图4所示，曲线呈明显的单峰形，采用1 000次的重复

模拟；另外，采用Fu’Fs中性检验显著偏离中性突变，

在1 000次模拟取样的情况下，检验得到一个较大的

负Fs（-7.664）值和差异显著的P值（P＜0.01）。 
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图3　怒江缺须盆唇鱼5个群体单倍型网络图
圆圈面积表示单倍型分布的频率

Fig. 3　Haplotype network of 5 populations of P. cryptonemus in the Nujiang River

Size of circle denotes haplotype frequency.
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Fig. 2　NJ molecular phylogenetic tree of 21 haplotypes and their distributions in 5 populations of P. cryptonemus
Numbers at nodes indicate the percent age of bootstrap support after 1 000 replicates.
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3　讨论

3.1　遗传多样性

5个群体138尾缺须盆唇鱼样本中，mtDNA Cyt b

碱基组成AT含量为55.2%，明显高于GC含量44.8%，

这一结果与其他一些脊椎动物类似 [15]。突变位点21

个，单倍型21种，Cyt b平均核苷酸多样性指数（π）为

0.002 15±0.000 12，与一般鲤科鱼类相比，保持较低

的水平，属于较小种内变异的种群 [16-18]。动物遗传多

样性与个体大小呈负相关，个体越大繁殖周期越长

则遗传变异越小 [19-20]。怒江缺须盆唇鱼个体小，繁

殖周期较短，种群的遗传多样性应当相对高，而研究

中得到的结果恰好相反。分析其原因，可能与其种

群历史演化有关。

种群历史演化通常通过2种方法来检测，其一

是碱基不配对分析，这种方法是基于无限位点模式

（Infinite-site model）对样本中两两序列进行差异分析 [21]，

个体间碱基不配对分布曲线呈明显的单峰形被认为

种群历史有扩张现象；其二是通过Fu’Fs中性检验，

Fs 呈负值和差异显著的P值被认为种群在历史上有

扩张迹象。从2种方法检测的结果来看，碱基不配对

分布曲线呈明显的单峰形，Fu’Fs中性检验得到一个

较大的负Fs（-7.664）值和差异显著的P（＜0.01）值，

2种方法均在1 000次模拟取样的情况下完成，这些结

果说明缺须盆唇鱼在历史上可能发生过种群扩张，也

就是经历过种群瓶颈，种群在致危因素作用下，数量

快速下降成为一小群体，而后回升。使用已校正的鲤

科鱼类Cyt b通常采用的0.76％ /Ma的进化率 [22]，根据

核苷酸多样性（π），估算扩张时间约在0.282 9 Ma，因

而推断这一时期该种群经历了一次严重的“ 瓶颈效

应 ”的打击 [23]。怒江形成于第四纪 [24-25]。第四纪以来，

青藏高原经历了数次地质和气候的改变 [26]，生活在

高原或周边水域中的鱼类或多或少要经历适应选择

的“ 瓶颈 ”，从而可能导致遗传多样性的贫乏；其次，

缺须盆唇鱼栖息地往往是沿江主要捕鱼区，过渡捕

捞、生境破坏、数量不断减少、近亲繁殖等可能也是

造成遗传多样性低的一个原因。

3.2　遗传分化

AMOVA分析显示的固定值Fst 是用来测量群

体之间遗传分化的指标，Fst 越小，说明群体间发生

遗传分化越低。本研究中，群体间遗传分化系数

Fst = 0.305 1（P＜0.05），表明在整个遗传变异中群体

间占30.51％，其余的遗传变异来自于群体内，群体间

具有程度较高的遗传分化。除贡山群体和福贡群体

之间的Fst 值仅为0.023 72，遗传分化较小，遗传分化

不显著（P＞0.05）外，这2个群体分别与其他3个群

体间及3个群体之间的Fst 达到了极显著（P＜0.01）

（表4），说明贡山群体和福贡群体分别与其他3个群

体间及3个群体之间发生了极显著的群体遗传分化。

一般认为，由于地理隔离造成鱼类基因交流的

完全中断，或同一水域中不同栖息环境的存在部分

图4　怒江缺须盆唇鱼mtDNA Cyt b 序列错配碱基分布图

Fig.4　Mismatch distribution of mtDNA Cyt b sequences of P. cryptonemus in the Nujiang River
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地限制鱼类的基因交流，是物种形成种群结构甚至

分化出亚种的重要因素 [27]。赵凯等 [28] 研究了黄河花

斑裸鲤，结果表明存在明显的种群结构，其主要原因

是黄河上游几大峡谷在一定程度上阻碍了花斑裸鲤

群体内的基因交流；有研究表明 [29]，由于青藏高原的

强烈抬升，中间山脉隆起，托索湖湖盆下沉，导致了黄

河水系和柴达木盆地托索湖流域的完全隔离，原生活

在同一水域的黄河裸裂尻鱼（Schizopygopsis pylzovi）

群体内基因交流的完全阻断，结果使黄河裸裂尻形

成了一定的种群遗传结构，但还未达到种级的显著

分化水平；程起群等 [30] 利用Cyt b基因标记方法探讨

了凤鲚3个群体的遗传结构，由于地理隔离完全阻断

了群体间的基因交流，结果长江群体和闽江以及珠

江群体间的分化已达亚种水平；还有研究指出 [31]，由

于青藏高原的阶梯式隆起，从而影响高原鱼类的种

群遗传结构，使之不断分化。怒江流域自然地理和

气候复杂多样，上游地处青藏高原东南部，属高原地

貌，现代冰川发育；中游处于青藏高原向云贵高原过

渡的横断山脉峡谷区；下游六库以南为云贵高原区，

属河谷区，地势相对较低；上中下游无论气候、海拔、

水文、生境都有明显的差异 [24，32]。因此，同一水域栖

息环境的不同可能部分地限制了群体间的基因交

流；另外，再加上缺须盆唇鱼个体小，口吸盘，附着河

底，活动能力弱，游动范围不大等特点 [1]，一定程度上

也限制了群体间广泛的基因交流，导致种群的遗传

分化。

3.3　资源保护

缺须盆唇鱼为怒江4种濒危鱼类之一，过度捕

捞是该种致危的主要因素 [33]，再加上沿江栖息地破

坏，数量急剧减少。过渡捕捞还会进一步导致群体

遗传多样性降低，进而危及其自身的延续能力，加快

濒危程度，因此，必须加强对缺须盆唇鱼的保护。本

研究初步反映了缺须盆唇鱼的遗传背景，为制定相

关的保护措施提供了理论依据。可以通过多种途径

加强对缺须盆唇鱼资源的有效保护： （1）严格控制

对缺须盆唇鱼的捕捞，严禁使用带有毁灭性破坏的

电鱼、炸鱼、毒鱼等捕捞方法； （2）加强对缺须盆唇鱼

繁殖生物学及早期生活史的研究，确定其产卵场的

分布和规模，评价水利工程建设将对其产生的影响； 

（3）开展人工繁殖技术研究，在建设水电站的同时，

建设濒危鱼类增殖保护站，进行人工增殖放流； （4）

为了保持其进化能力、适应不同环境以及可持续利

用，可以采取异地保护“ 基因库 ”的办法。 

本研究利用mtDNA Cyt b对缺须盆唇鱼遗传背

景、遗传结构及遗传变异水平进行分析，为其种群遗

传多样性评估和保护利用提供了依据。但要想从

遗传多样性的角度全面了解和评估缺须盆唇鱼的资

源，还需要建立包括用AFLP、微卫星DNA和其他相

关技术获得结果的分子数据库。
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Population genetic structure analysis of endangered species Placocheilus 
cryptonemus in the Nujiang River based on Cyt b sequences of mtDNA

ZHANG Dong-ya1，2，WANG Deng-qiang1，3，LIU Shao-ping1，GUO Zhi-qiang1，YUE Xing-jian4，DENG Hua-tang1，

CHEN Da-qing1，3

（1.Yangtze River Fisheries Research Institute，Chinese Academy of Fishery Sciences，Jingzhou  434000，China； 2.Fisheries College，

Huazhong Agricultural University，Wuhan  430070，China； 3.Freshwater Fisheries Research Center，Chinese Academy of Fishery 

Sciences，Wuxi  214081，China； 4.College of Life Sciences，Southwest University，Chongqing  400715，China）

Abstract： Placocheilus cryptonemus，a small freshwater fish，which is only endemic to the Nujiang River，mainly inhabits 

in the middle and lower reaches of the Nujiang River. The stock declined drastically in recent years due to over-fishing，

whereas little knowledge is available about its population genetic structure. Here，the mitochondrial DNA （mtDNA） 

cytochrome b genes of Placocheilus cryptonemus were amplified by means of polymerase chain reaction （PCR） and then 

sequenced to test the population genetic structure and genetic diversity. Totally 138 individuals were collected from five 

sites （populations） in Nujiang River，including Gongshan （GS，n=26），Fugong （FG，n=22），Lushui （LS，n=28），Daojie （DJ，

n=27），Longzhenqiao （LZ，n=35）.The results showed that 21 variable sites were detected in the aligned sequences of 

1 140 bp，and 21 haplotypes were recoverd among the specimens，with only one haplotype shared among all populations. 

The global haplotype diversity （h） and nucleotide diversity （π） were 0.826 and 0.002 15，respectively.Within populations，

LS gained the highest values of genetic diversity，which were 0.804 and 0.00264 for h and π respectively，DJ gained the 

lowest values of genetic diversity，which were 0.214 and 0.000 32 for h and π respectively. The pairwise Kimura 2-paramter 

genetic distances between populations were calculated，and the distance between FG and LZ displayed the highest，up to 

0.034 6，while that between LS and DJ was the lowest to 0.000 93. The neutral test of Fu’Fs showed a significant negative 

value （-7.664） and the pairwise nucleotide differences distribution showed a singlet，indicating population expansion in 

history. The fixation indices （Fst） of analysis of molecular variance （AMOVA） among populations was 0.305 1 （P＜0.05），

which signaled strong population structure.The data here should be important and useful for making scientific strategy 

for the natural resource protection of Placocheilus cryptonemus during the development of Nujiang River.Future research 

should focus on using nuclear and more polymorphic markers such as AFLP or microsatellite DNA to obtain the detail 

information of the fish. [Journal of Fishery Sciences of China，2009，16（4）：477-486]
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