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摘要 采用SRAP标记和线粒体DNA控制区测序方法对武汉和洞庭湖2个二倍体和四倍体泥鳅同域分布

区4个泥鳅群体的遗传结构进行研究。SRAP分析结果表明,18对多态性引物组合在4个泥鳅群体中共检测到

534个位点,每对引物组合检测的位点数为23~40个;各群体的 Nei’s基因多样性(h)和Shannon’s信息指数

(I)平均值分别为0.205~0.218和0.324~0.341,4个群体间的h以及I差异不明显;基于Nei’s无偏遗传距离

构建的 UPGMA树显示,洞庭湖二倍体和四倍体泥鳅群体亲缘关系最近,先聚为一支,再与武汉四倍体泥鳅聚

为一支,而武汉二倍体泥鳅聚为单独一支。测定了4个泥鳅群体40个个体线粒体DNA控制区序列片段(932~

935bp),发现47个变异位点,共计29种单倍型。洞庭湖四倍体和二倍体泥鳅群体的核苷酸多样性(π)分别为

0.898%和0.872%,明显大于武汉四倍体(π=0.465%)和二倍体(π=0.675%)。在同域分布二倍体和四倍体泥

鳅群体中,洞庭湖四倍体遗传多样性略大于洞庭湖二倍体,武汉二倍体则明显大于武汉四倍体。AMOVA分析

表明,泥鳅群体的遗传变异主要来自群体内(62.68%),群体间的变异达到37.32%;群体间成对固定指数FST及

Kimura2-parameter遗传距离均显示,洞庭湖四倍体与二倍体泥鳅群体无明显分化,其余群体间均存在显著分

化。控制区序列单倍型Bayesian系统树与SRAP分析所揭示的4个泥鳅群体的亲缘关系相似。
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  泥 鳅(Misgurnusanguillicaudatus)是 鳅 科

(Cobitidae)的小型淡水鱼类,是我国重要养殖对象

和出口创汇品种。我国的泥鳅主要为天然二倍体和

四倍体[1]以及极少量天然三倍体和六倍体泥鳅[2-3]。
探讨不同倍性泥鳅的分布格局以及倍性之间的遗传

关系,对于阐明泥鳅多倍体形成机制,保护及合理利

用泥鳅种质资源具有非常重要的意义。日本对泥鳅

的倍性[4-5]、群体遗传多样性[6-7]和微卫星遗传图

谱[8]等做了较多研究。近年来国内采用RAPD和

SSR标记对泥鳅部分群体的遗传变异进行了研

究[9-11],但对不同倍性泥鳅之间遗传关系的报道极

少[12]。
相关序列扩增多态性(SRAP)是一种新型的旨

在扩增开放阅读框(ORFs)的分子标记技术[13],具
有稳定、多态性丰富、高共显性、适用性广等特点,广
泛应用于植物的遗传多样性分析等研究[14-15],近年

来在鱼、虾遗传结构分析方面得到应用[16-18]。线粒

体DNA(mtDNA)具有结构简单、母系遗传、进化速

度快等特点,是群体遗传学和系统进化研究的重要

标记[19],其中控制区(D-Loop区)是线粒体基因组

中进化速度最快、变异最大的非编码区,广泛应用于

鱼类种群遗传结构和遗传多样性研究[20-21],但未见

SRAP标记和mtDNA控制区序列应用于泥鳅及其

不同倍性群体遗传研究的报道。

笔者采用SRAP标记和mtDNA控制区序列分

析方法对湖北省武汉市和湖南省岳阳洞庭湖区2个

二倍体和四倍体泥鳅同域分布区内4个泥鳅群体的

遗传结构和亲缘关系进行分析,旨在为探讨不同倍

性泥鳅的亲缘地理学格局和系统进化提供遗传学依

据,也为我国泥鳅种质资源保护和合理利用提供基

础资料。
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1 材料与方法

1.1 样本采集与 DNA 提取

2007年在湖北省武汉市蔡甸区和湖南省岳阳

市洞庭湖区共采集泥鳅样本127尾。泥鳅活体运回

实验室,分别采集血液样品,预处理后经流式细胞仪

检测个体的倍性,其中武汉二倍体(WHD)36尾、武
汉四倍体(WHT)36尾、洞庭湖二倍体(DTD)18
尾、洞庭湖四倍体(DTT)37尾,全部样本用95%乙

醇固定。采用常规酚-氯仿抽提法从尾鳍组织中提

取基因组DNA,0.8%琼脂糖凝胶电泳检测DNA
质量,核酸蛋白检测仪测定DNA浓度。
1.2 PCR 扩增和遗传分析

1)SRAP扩增和电泳。根据文献报道SRAP标

记引物[13]合成8个正向、11个反向引物[18]。将正

向、反向引物配对形成88个引物组合,以泥鳅混合

DNA池为模板进行SRAP-PCR扩增,筛选出条带

清晰、稳定的多态性引物组合。PCR反应在PTC-
200热循环仪(MJResearch)上进行,PCR反应体系

和循环参数同文献[18]。PCR产物经6%非变性聚

丙烯酰胺凝胶电泳分离、银染,Bio-Rad凝胶成像系

统照相。

2)mtDNA控制区序列扩增和测序。各泥鳅群

体分别随机抽取9~13个个体测定其 mtDNA控制

区序列。mtDNA控制区扩增引物为DL1(5′-AC-
CCCTGGCTCCCAAAGC-3′)和 DH2(5′-ATCT-
TAGCATCTTCAGTG-3′)[22]。PCR 反 应 体 系 为

50μL:包括模板DNA100ng,10×PCRbuffer5.0

μL,1.6mmol/LMgCl2,0.25mmol/LdNTPs,2U
TaqDNA酶(Fermentas),引物各0.5μmol/L,用
灭菌双蒸水补足50μL。PCR循环参数为:94℃预

变性5min;94℃30s,55℃30s,72℃90s,35个

循环;然后72℃延伸10min,4℃保温。PCR扩增

产物纯化后送上海生工生物工程有限公司正反

测序。
1.3 统计分析

1)SRAP分析。根据SRAP电泳图谱,参照

100bpDNALadder,将每1条清晰扩增条带视为1
个位点,对每个个体SRAP扩增带的有无进行统

计,有记为“1”,无记为“0”,将电泳图谱转换成数字

矩阵。采用POPGENE1.32软件计算泥鳅各群体

的Shannon’s信息指数(I)、Nei’s基因多样性(h),

统计不同引物组合对各群体的扩增位点数(B)和多

态位点数(N),计算多态位点百分率(P)、群体间

Nei’s无偏遗传距离(D)和遗传相似度(S)。根据

Nei’s无偏遗传距离用MEGA4.0软件构建4个群

体的UPGMA聚类图。

2)mtDNA 控制区序列分析。采用 ClustalX
1.8软件进行DNA序列比对。用 MEGA4.0分析

序列的碱基组成和变异位点等特征,根据 Kimura
2-parameter模型计算群体间平均遗传距离。用

DnaSP5.10.0软件分析DNA序列单倍型并输出

变异位点,计算单倍型多样性(Hd)、核苷酸多样性

(π)和遗传分化系数(GST)。采用ARLEQUIN3.11
软件对群体内和群体间单倍型的遗传变异进行

AMOVA分析;计算群体间的成对固定指数FST,对
其P 值作连续性Bonferroni校正后进行多重比较。

利用 MRBAYES3.1.2软件构建泥鳅DNA序

列单倍型的贝叶斯(Bayesian)系统发育树,以大鳞

副泥鳅(Paramisgurnusdabryanus)mtDNA 控制

区序列(GenBankno.AY017145)为外类群。基于

MODELTEST3.7软件分析,选用TIM+I+G模

型用于 MRBAYES分析。

2 结果与分析

2.1 SRAP 扩增多态性及群体遗传多样性

从88个SRAP引物组合中筛选出18个多态引

物组合(me1-em2,me1-em3,me4-em1,me4-em2,

me4-em3,me4-em4,me4-em7,me4-em10,me5-
em5,me5-em9,me6-em1,me6-em8,me6-em10,

me7-em1,me7-em5,me7-em10,me8-em3,me8-
em10)用于泥鳅群体SRAP分析。18个引物组合

在泥鳅4个群体中共检测到534个位点,每个引物

组合检测到23~40个位点(平均约30个位点)。各

群体SRAP扩增多态位点数(N)和多态位点百分率

(P)的变化范围分别为419~456和78.46%~
85.39%(表1)。

采用Nei’s基因多样性(h)和Shannon’s信息

指数(I)度量各群体的遗传多样性,h和I 的平均值

大小分别为0.205~0.218和0.324~0.341,其中

WHD群体h和I 最大,DTD群体最小。同域分布

群体相比较,WHD的h 值和I 值略高于 WHT,

DTT的h值和I 值略高于DTD,但4个群体间h
值或I值差异不显著(P>0.05)。
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表1 泥鳅4个群体SRAP扩增多态位点数、多态位点百分率及遗传多样性参数1)

Table1 Numberofpolymorphicloci,percentofpolymorphiclociofSRAP

amplificationandgeneticdiversityparametersforfourpopulationsofMisgurnusanguillicaudatus

参数

Parameter

群体Population

WHD(n=36) WHT(n=36) DTD(n=18) DTT(n=37)

多态位点数(N)Numberofpolymorphicloci 432 440 419 456

多态位点百分率(P)/%Percentofpolymorphicloci 80.90 82.40 78.46 85.39

Nei’s基因多样性(h)Nei’sgenediversity 0.218±0.171 0.209±0.172 0.205±0.171 0.213±0.159

Shannon’s信息指数(I)Shannon’sinformationindex 0.341±0.239 0.329±0.239 0.324±0.239 0.340±0.221

 1)WHD:武汉二倍体 Wuhandiploid;WHT:武汉四倍体 Wuhantetraploid;DTD:洞庭湖二倍体 Dongtingdiploid;DTT:洞庭湖四倍

体 Dongtingtetraploid;n:样本容量Samplesize.

2.2 基于 SRAP 标记的群体间遗传距离和亲缘

关系

  根据SRAP扩增数据计算出泥鳅4个群体间

Nei’s无偏遗传距离(D)和遗传相似度(S)见表2。

DTT和 DTD间遗传距离最小(0.050),DTT 和

WHD间遗传距离最大(0.082)。基于D 构建泥鳅

4个群体的 UPGMA树(图1),各分支上的数值为

支长。DTT和DTD群体亲缘关系最近,先聚为一

支,再与 WHT群体聚为一支;WHD群体聚为单独

的一支。
表2 基于SRAP标记的泥鳅群体间

Nei’s无偏遗传距离(对角线下)

和遗传相似度(对角线上)

Table2 Nei’sunbiasedgeneticdistance(belowdiagonal)

andgeneticsimilarity(abovediagonal)amongpopulationsof

MisgurnusanguillicaudatusbasedonSRAPmarker

种群Population WHD WHT DTD DTT

WHD - 0.931 0.925 0.921

WHT 0.071 - 0.940 0.932

DTD 0.078 0.062 - 0.951

DTT 0.082 0.070 0.050 -

图1 基于Nei’s无偏遗传距离构建的

泥鳅4个群体的UPGMA树

Fig.1 UPGMAdendrogrambasedonNei’s
unbiasedgeneticdistanceforfourpopulations

ofMisgurnusanguillicaudatus

2.3 mtDNA 序列特征和群体遗传多样性

经测定,泥鳅40个个体mtDNA控制区部分序

列片段长度为932~935bp。经序列比对,在935个

位点中,有47个变异位点,其中有8个单突变位点,

34个简约性位点,5个插入/缺失位点,平均转换/颠

换比(Ts/Tv)为2.4。序列的A、T、C、G平均含量

分别为33.68%、31.88%、20.07%和14.43%,A+
T含量(65.56%)明显高于C+G含量(34.50%),
表现出明显的反G偏倚特点。

40个序列共检测到29种单倍型(H1~H29)
(GenBank 号 为 HQ014453 ~ HQ014478,

HQ891547~HQ891549),泥鳅群体间不存在共享

的单倍型,各群体的单倍型数见表3。群体的单倍

型多 样 性 (Hd)大 小 为 0.859(DDT)~0.972
(WHD),核苷酸多样性(π)为0.465%(WHT)~
0.898%(DDT),各群体的核苷酸多样性与单倍型

多样性大小不成正比关系。DTT的π 值略大于

DTD(P>0.05),WHD 的π 值明显大于 WHT
(P<0.05),而 DTT 和 DTD 的π 值均明显大于

WHD和 WHT(P<0.05)。
表3 泥鳅不同群体mtDNA控制区序列单倍型数(H)

及单倍型多样性(Hd)和核苷酸多样性(π)1)

Table3 Thenumberofhaplotypes(H),haplotype

diversity(Hd)andnucleotidediversity(π)

withinpopulationformtDNAcontrolregion

sequenceofMisgurnusanguillicaudatus

群体Population H Hd π/%
WHD(n=9) 8 0.972±0.064 0.675±0.087
WHT(n=9) 7 0.889±0.091 0.465±0.061
DTD(n=9) 8 0.917±0.092 0.872±0.088
DTT(n=13) 6 0.859±0.063 0.898±0.124

 1)n:样本容量 Samplesize;H:单倍型数 Numberofhaplo-

types;Hd:单倍型多样性 Haplotypediversity;π:核苷酸多

样性Nucleotidediversity.
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2.4 基于 mtDNA 序列的群体遗传结构

根据mtDNA控制区序列和Kimura2-parame-
ter模型计算出泥鳅群体间的平均K2-p遗传距离

为0.011~0.015,DTT与DTD群体间遗传距离最

小,而 WHT 与 WHD 群 体 间 的 遗 传 距 离 较 大

(表4)。
表4 泥鳅群体间平均K2-p遗传距离(对角线下)

和成对固定指数FST(对角线上)1)

Table4 AverageK2-Pdistance(belowdiagonal)and

pairwisefixationindexFSTvalues(abovediagonal)

betweenpopulationsofMisgurnusanguillicaudatus

群体Population WHD WHT DTD DTT

WHD - 0.555* 0.297* 0.333*

WHT 0.014 - 0.409* 0.484*

DTD 0.012 0.012 - 0.149

DTT 0.013 0.015 0.011 -

 1)*表示经连续性Bonferroni校正后显著(α=0.05)Indicates

significanceaftersequentialBonferronicorrection(α=0.05).

  除DDT与DTD群体间成对固定指数FST不显

著外(P>0.05),群体间其余FST均显著(P<0.05),
表明群体间存在较大的遗传差异,其中 WHT 和

WHD间的遗传差异最大(FST=0.555)。计算出泥

鳅4个群体间的遗传分化系数(GST)为0.157。
AMOVA分析表明,泥鳅4个群体的遗传变异

主要 来 自 群 体 内 (62.68%),群 体 间 的 变 异 占

37.32%,且群体间存在极显著分化(FST=0.3732,
P<0.001)。当按 照 倍 性 将 泥 鳅 划 分 为 二 倍 体

(WHD+DTD)和四倍体(WHT+DTT)2个倍性

组,以及根据地理位置将泥鳅划分为武汉(WHT+
WHD)和洞庭湖(DTT+DTD)2个地理组分别进行

AMOVA分析时,均显示泥鳅群体的遗传变异主要

发生在群体内,不同倍性组群间或不同地理组群间

均无显著的遗传分化(P>0.05)。
2.5 mtDNA 序列单倍型系统发育关系

泥鳅 mtDNA 控 制 区 序 列 单 倍 型 的 贝 叶 斯

(Bayesian)系统发育树如图2所示。4个群体的单

 H1~H29为单倍型代码;节点上的数值表示后验概率(>50%);括号内为各单倍型所属的群体。H1-H29represent

haplotypecodes;numbersabovethenodesarethecalculatedposteriorprobabilities(>50%);thepopulation(s)where
eachhaplotypeoccurredareinbrackets.

图2 泥鳅4个群体控制区序列单倍型的贝叶斯50%多数一致性树

Fig.2 A50% majority-ruleconsensustreecreatedthroughBayesianinferenceconstructed
fromthecontrolregionsequencehaplotypesforfourpopulationsofMisgurnusanguillicaudatus
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倍型并没有完全按照倍性或者地理位置形成对应的

组群。WHD的单倍型聚为单独的一支;WHT的

单倍型聚在一起并与3个DTD单倍型聚为一支;

DTD其余单倍型与3个 DTT单倍型聚为一支;

DTT其余3个单倍型聚为一支并位于系统树的

基部。

3 讨 论

3.1 不同倍性泥鳅群体的遗传多样性

SRAP分析显示,泥鳅群体均显示出较高的

SRAP扩增多态性,SRAP多态引物组合扩增出的

平均多态性标记数(30个/组合)为SSR引物检测

结果(5.3个/对)[11]的5.66倍,说明SRAP标记比

SSR标记能扩增出更加丰富的多态性标记,适用于

群体遗传多样性分析。4个泥鳅群体的SRAP多态

位点 百 分 率 (P)、Nei’s 基 因 多 样 性 (h)和

Shannon’s信息指数(I)均明显大于鄱阳湖、梁子湖

和淤泥湖团头鲂群体的相应参数[18],说明泥鳅群体

具有较高的遗传多样性,这与其人工养殖历史较短,
野生资源受人工繁育等活动影响较小有关。

从泥鳅40个个体 mtDNA控制区序列中检出

29种单倍型,说明泥鳅4个群体存在丰富的 mtD-
NA多态性;虽然各群体的单倍型多样性(Hd)较
高,但各群体的核苷酸多样性(π)显著低于群体单倍

型多样性,说明泥鳅群体虽然积累了较高的单倍型

多样性,但积累的核苷酸序列多样性还很低,暗示泥

鳅群体可能经历过种群的快速增长,这与黄河裸裂

尻鱼不同种群 mtDNA 控制区序列特征相似[21]。

DTT群体的π值略大于DTD,WHD的π值显著大

于 WHT,这与SRAP分析中同域泥鳅群体遗传多

样性大小次序相吻合;而DTT和DTD的π值又显

著大于 WHD和 WHT,说明洞庭湖2个群体的遗

传多样性水平较高。此外,4个泥鳅群体核苷酸多

样性平均值(0.728%)与青藏高原特有鱼类黄河裸

裂尻鱼不同种群平均值(0.762%)[21]相当,显示泥

鳅群体具有较高遗传多样性。
对长江中下游4个泥鳅群体的SSR分析表明,

洞庭湖二倍体泥鳅的遗传多样性大于武汉二倍

体[11],与本研究中 mtDNA 序列分析一致,但与

SRAP分析中两者的大小关系相反,这表明不同分

子标记对群体遗传变异的度量尺度不同。SSR标

记分布于整个基因组,可以揭示整个核基因组的多

样性;而 SRAP 标 记 的 扩 增 区 域 为 开 放 阅 读 框

(ORF),是核基因组中更加保守的功能区域,不同

品种、群体或个体之间基因组功能区域的遗传差异

小于基因组其他区域,因此,SRAP标记揭示的4个

泥鳅群体的遗传多样性差异不显著,说明泥鳅群体

间基因组功能区域的遗传差异不显著,其中 DTD
和 WHD群体间的遗传多样性差异小于SSR标记

分析结果。mtDNA控制区是线粒体基因组中变异

最大的非编码区,进化速度高于核基因组,因而基于

mtDNA序列得出泥鳅群体间的遗传多样性差异大

于SRAP标记分析结果。mtDNA控制区序列分析

表明DTD群体遗传多样性大于 WHD,并与SSR
分析结果[11]及mtDNAND-5/6基因RFLP分析结

果(待发表)一致,揭示洞庭湖二倍体泥鳅比武汉二

倍体具有更高的遗传变异。
3.2 不同倍性泥鳅群体遗传分化

遗传分化系数(GST)是度量群体间遗传分化的

重要参数。一般地,当GST为0.15~0.25时群体间

有较大遗传分化[11],而本研究中4个泥鳅群体间

GST为0.157,略高于0.15,说明群体间存在较大遗

传分化,这与AMOVA分析结果相吻合。等位酶分

析表明日本产泥鳅种群间的遗传分化程度很高,44
个种群间GST达到0.774[6],这可能与等位酶分析的

种群数量较多有关。本研究中,除DDT与DTD群

体间固定指数FST不显著(P>0.05)外,群体间其余

FST均显著不等于0(P<0.05),说明这些群体间并

非随机交配,且存在较大遗传分化。这与泥鳅多栖

息于稻田、水沟等浅水水域,迁移活动范围较小

有关。
群体之间的遗传距离(D)反映了群体间遗传变

异的大小和亲缘关系的远近。SRAP分析结果显

示,WHD 和 DTD2个 泥 鳅 群 体 间 遗 传 距 离 为

0.078,明显小于SSR标记分析得出的2个群体间

遗传距离(0.157)[11],说明SSR标记揭示的泥鳅野

生群体遗传距离大于SRAP标记分析结果,这与陈

伦林等[15]对甘蓝型油菜的研究结果一致。

SRAP和mtDNA序列分析表明,洞庭湖DTD
和DTT群体间的遗传距离最小,WHD与 WHT、

DTT之间的遗传距离较大。聚类分析表明,DTT
和DTD群体亲缘关系最近先聚为一支,再与 WHT
群体聚为一支,而 WHD群体单独成为一支。mtD-
NA序列贝叶斯分析表明,DTD与DTT多个单倍
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型混在一起形成复系,说明DTT和DTD亲缘关系

较近;WHT的单倍型先聚为单系再与3个DTD单

倍型形成并系;WHD的单倍型形成单系;4个群体

的单倍型并没有完全按照倍性或者地理位置形成对

应的组群,这与AMOVA分析揭示的不同倍性组群

间或不同地理组群间没有显著遗传分化一致,说明

从武汉和洞庭湖2个不同倍性同域分布区采集的泥

鳅没有倍性之间的明显分化,也没有明显的地理分

化。mtDNAcytb序列分析表明,湖北省内二倍体

和四倍体泥鳅之间遗传分化显著,且相同倍性群体

间遗传变异不显著[12],这反映出不同分布区的泥鳅

可能存在不同程度的遗传变异。从本研究4个泥鳅

群体的聚类关系和贝叶斯系统发育关系可以看出,
洞庭湖和武汉的四倍体泥鳅都与洞庭湖二倍体存在

较近的亲缘关系,而武汉二倍体是一个与其他群体

间分化较大的独特群体。要阐明我国不同倍性泥鳅

间的亲缘地理学格局以及多倍体的形成机制,有待

对更大范围的样本作进一步的研究。
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Geneticstructureofsympatricdiploidandtetraploidloach
(Misgurnusanguillicaudatus)populations
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Abstract SRAP(Sequence-relatedamplifiedpolymorphism)markersandmitochondrialDNAcon-
trolregionsequencingwereusedtoinvestigategeneticstructureoffourloach(Misgurnusanguillicau-
datus)populationsfromtwosympatricdistributionareasofnaturaldiploidandtetraploidloach-
DongtingLake(DT)andWuhancity(WH)inChina.TheresultsfromSRAPshowedthatatotalof534
lociweredetectedinfourloachpopulationsby18pairsofpolymorphicprimercombinations,andthe
numbersofamplifiedlociperprimerpairrangedfrom23to40.TheaveragesofNei’sgenediversity(h)

andShannon’sinformationindex(I)ofeachpopulationwerefrom0.205to0.218andfrom0.324to
0.341,respectively,andtherewerenosignificantdifferenceamongh-valuesorI-valuesoffourpopula-
tions.UPGMAdendrogramtree,whichwasconstructedbasedontheNei’sunbiasedgeneticdistances,

showedthatDTdiploidandDTtetraploidpopulationswerefirstlyclusteredintoonebranchandtheirre-
lationshipswerethenearest,thenWHtetraploidpopulationwasclusteredtothebranch.Andtheother
branchcontainedonlyWHdiploidpopulation.Partialsequencesofmitochondrialcontrolregion(932-935
bp)of40individualsrepresentingfourloachpopulationsweresequenced.Atotalof47nucleotideswere
variable,resultinginatotalof29haplotypes.Nucleotidediversities(π)ofDTtetraploidandDTdiploid
withinpopulationswere0.898%and0.872%,respectively,andtheyweresignificantlylargerthanthose
ofWHtetraploid(π=0.465%)andWHdiploid(π=0.675%).Withinthesympatricdiploidandtetra-
ploidloachpopulations,geneticdiversityofDTtetraploidwaslargerthanthatofDTdiploid,andthege-
neticdiversityofWHdiploidwassignificantlylargerthanthatofWHtetraploid.Analysisofmolecular
variance(AMOVA)indicatedthatthegeneticvariationmainlyoccurredwithinpopulations(63.55%),

and37.32%ofvariationoccurredamongpopulations.Significantpopulationsubdivisionwassupported
bybothpairwiseFSTvaluesandKimura2-parametergeneticdistancesbetweenpopulations,exceptforno
apparentsubdivisionbetweenDTtetraploidandDTdiploid.PhylogenetictreethroughBayesianinfer-
encefromthecontrolregionsequencehaplotypeswassimilartothegeneticrelationshipamongfour
loachpopulationsrevealedbySRAPanalysis.

Keywords Misgurnusanguillicaudatus;SRAP;mitochondrialDNAcontrolregion;ploidy;

geneticvariation;haplotype
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