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摘要　利用１０个高度多态的微卫星标记对采自长江、赣江、鄱阳湖湖口和都昌水域的４个鲢野生群体遗传

结构进行分析.检测到１４８个等位基因,每个微卫星位点的等位基因数５~２４,有效等位基因数６．４~７．１,平均

观测杂合度Ho为０．８０２~０．８２１,平均期望杂合度He为０．８１７~０．８３９,表明这４个鲢群体遗传多样性较高.鲢群

体间的遗传相似系数为０．９２２２~０．９４４１,遗传距离为０．０５７６~０．０８１０,固定系数 Fst值为－０．０１２３５~
０．００５２８,表明这４个鲢群体间遗传一致性高,遗传距离小,群体遗传分化不显著.AMOVA 结果显示遗传变异

主要来自群体内,基因流分析认为长江、赣江、鄱阳湖鲢群体存在频繁的基因交流.
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　　鲢(Hypophthalmichthysmolitrix)作为我国

“四大家鱼”之一,生长快、产量高,是我国重要的养

殖对象,在水产养殖中占有重要地位.鲢以浮游生

物为食,通过控制浮游生物数量,能够改善水体环

境,因此被引种到很多国家用以抑制藻类爆发[１Ｇ２].
长江及其通江湖泊是我国鲢主要种质资源库,然而

长期的过度捕捞、环境污染、江湖阻隔、水利工程建

设等原因,鲢等长江鱼类资源遭到严重损害[３Ｇ４].
可持续渔业依赖于对种质资源的有效保护,需

要对遗传上有差异的所有个体进行充分保护[５],为
全面了解长江鲢群体遗传资源现状,为长江鲢种质

资源保护提供依据,我国学者曾用不同遗传标记,如
同工酶[６]、RAPD[７]、AFLP[８]、mtDNAＧRFLP[９Ｇ１１]和

微卫星(SSR)[１２Ｇ１３],分析了长江鲢群体的遗传多样

性和遗传结构.研究表明长江中上游[１３]、长江中下

游[９,１２]、赣江和长江[１１]的鲢群体存在遗传分化,推
断产生的原因主要有２个,一是长江鲢可能存在

２个祖先群体[９,１２];二是生态隔离:葛洲坝和三峡大

坝的阻隔[１３],长江与鄱阳湖的水位差[１１].Wang
等[１１]利用线粒体DNA的RFLP分析结果显示长江

和赣江鲢群体存在遗传分化,鄱阳湖鲢群体主要来

自赣江.然而,胡茂林等[１４]２００７－２００８年的监测发

现,在长江干流中繁殖的四大家鱼幼鱼可以通过湖

口进入鄱阳湖.那么,长江与赣江的鲢群体是否存

在基因交流、存在多大程度的基因交流,值得分析.
微卫星标记在核基因组中广泛均匀分布,具有

多态性高、稳定性好、共显性遗传的特点,广泛用于

鱼类群体遗传结构和基因流分析[１５Ｇ１７].本研究拟利

用微卫星分子标记对采自长江彭泽江段、赣江新干

江段、鄱阳湖湖口和都昌水域的４个鲢群体的遗传

多样性、遗传结构以及基因流进行分析,对 Wang
等[１１]的研究结果进行验证性探讨,以期为保护、管
理长江流域鲢种质资源提供科学依据.

1　材料与方法

1.1　试验材料及 DNA 提取

于２０１２年９－１０月,在长江彭泽江段(PZ)、江
西都昌(DC)、湖口(HK)和赣江新干江段(XG),共
采集鲢样本１５３尾,具体信息见表１和图１.剪取

每尾鱼的少量鳍条用无水乙醇保存.基因组总

DNA提取方法参照文献[１８]提供的酚Ｇ氯仿法,检
测DNA样品浓度,将 DNA 工作液统一稀释为５０
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ng/μL.
表１　长江、鄱阳湖、赣江４个鲢群体样本的基本信息

Table１　Sampleinformationoffoursilvercarpstocksfrom

theYangtzeRiver,PoyangLakeandGanjiangRiver

样本来源

Samplingsites
采样时间

Samplingtime
样本量

Samplesize
长江彭泽江段PZ ２０１２ ３９
江西都昌 DC ２０１２ ３６
江西湖口 HK ２０１２ ３８
赣江新干江段 XG ２０１２ ４０

圆点表示采样点 Thecircledotsindicatedsamplingsites．

图１　长江、赣江和鄱阳湖鲢群体采样点分布示意图

Fig．１　Distributionofsamplingsitesforsilvercarpsin
YangtzeRiver,PoyangLakeandGanjiangRiver

1.2　标记选取及 PCR 扩增　
选用１０对４~５碱基重复、具有高度多态性位

点的鲢微卫星标记[１９](表２).PCR反应体系:１０×
PCRbuffer(２０mmoL/LMg２＋ )１．３μL;dNTPs(２．５
mmol/L)０．４μL;正反向混合引物(各２．５μmol/L)

０．４μL;TaqDNA聚合酶(５U/μL)０．１μL;DNA模

板(５０ng/μL)１μL;补充灭菌双蒸水至终体积为

１２．５μL.PCR扩增条件如下:９４℃预变性５min,

９４℃变性３５s,退火(温度见表２)３５s,７２℃延伸

４０s,３５个循环;７２℃终延伸１０min.
1.3　微卫星分型及数据统计

PCR产物采用６％的非变性聚丙烯酰胺凝胶电

泳进行检测.通过与PBR３２２DNA/MspⅠ marker
分子质量标准对比判断等位基因的大小,记录基因

型数据.利用PopGene３２软件计算 Nei’s遗传距

离[２０]、遗传相似系数和基因流.根据 Nei’s遗传距

离利用 MEGA４软件[２１]对这４个鲢群体进行聚类

分析.通过 Arlequin３．０软件[２２]计算群体间的遗

传分 化 系 数 (Fst),进 行 分 子 方 差 分 析 (AMOＧ
VA)[２３],检验哈迪Ｇ温伯格平衡(HardyＧWeinbergeＧ
quilibrium,HWE).

表２　本研究所用鲢微卫星标记的基本信息

Table２　Informationofsilvercarpmicrosatellitemarkersusedinthisstudy

位点

Locus
登录号

AccessionNo．
重复类型

Repeatmotif
引物序列(５′Ｇ３′)

Primersequence(５′Ｇ３′)

退火温度/℃
Annealing

temperature

片段大小/bp
Sizerange

Hysd４９０Ｇ２ KC１９１５４２ (GAAGA)１５
F:GAATACGCAAGGCAAGAGAT
R:CTTTGCTCTCAATCACACG

５６ １７８~３４３

Hysd５５８Ｇ２ JX４９９３９１ (GATA)８
F:TGGTGGCTTGACAAAGTTATG
R:TCCTATGCTGGATTGGATTC

５４ ２１７~３０９

Hysd６Ｇ１ KC１６０５２５ (AGAAT)１１
F:ATACAGCCATGACATGAACAC
R:AACAAAGGAAATCTGCGTG

５６ １９６~２７１

Hysd１０６３Ｇ２ KC１６０５２６ (AGAT)１２
F:GGATGCTAAGGTATTCTGG
R:AAATAGCATTAATTCAAGTACT

５５ １５１~２２３

Hysd２０９５Ｇ１ JX４９９３９２ (AAAT)６
F:TCCACCAACAGCAGCAAAG
R:CTCCAACACCTGAGATGAGACA

５８ １４９~１７３

Hysd４９７Ｇ１ JX４９９４６２ (AAAAG)８
F:GCAATCTGCTCCATCTTAG
R:ATGAGCGAAGGTCTTACGG

５６ １７１~２４６

Hysd１５７２Ｇ１ JX４９９９０６ (TAGA)１１
F:TGGATTGGATTATGGATGAC
R:ATGTGACGAGACAAGAAACG

５６ １１７~１６５

Hysd７９２Ｇ１ KC１６０５２９ (GAAGA)９
F:ATAACTGAATCATTCCATCGCC
R:AGCCTAACCTGCCCTTTACTTG

６０ ７４~１９４

Hysd２０９Ｇ２ JX４９９８８９ (AGAT)１０
F:GTCTGAGGAAACATGGGCTACT
R:AAAAAGGCTATTTCGGGGG

５８ ２０４~２５２

Hysd１２Ｇ１ KC１６０５２８ (AGAT)９
F:GCACTCATCCTCAACCATC
R:ATTTCAGACGCAGCCAAG

５６ １５６~１９６

５０１
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2　结果与分析

2.1　鲢各群体的遗传多样性特征及群体结构分析

４个鲢群体１０个微卫星位点的遗传多样性参

数统计结果见表３.共检测到１４８个等位基因,每
个微卫星位点的等位基因数 ５~２４ 个,PZ、DC、

HK、XG４个鲢群体分别检测到８６、１２４、１２７、１０７
个等位基因.其中,PZ鲢群体采自长江江段又称为

YZR群体,XG鲢群体采自赣江江段又称为 GR群

体,HK 和 DC 鲢群体统 称 为 PYL 群 体.YZR、

PYL、GR鲢群体共有等位基因９１个,YZR与PYL
鲢群体共有等位基因１８个,PYL与 GR 鲢群体共

有等位基因１２个,而 YZR与 GR鲢群体共有等位

基因３个.YZR、PYL、GR鲢群体分别有４、１９、１
个特有等位基因,其中 PYL中 HK、DC鲢群体分

别有３、５个特有等位基因.４个鲢群体的平均等

位基因数为１１．８５,其中 HK群体最高为１２．７,GR
群体最低为１０．７,表明这４个鲢群体在１０个微卫

星位点上均具有较高的多态性.３个水域 YZR、

PYL、GR中鲢群体杂合度水平(He、Ho)以及多态

信息 含 量 (PIC)较 高 且 非 常 相 近,He 分 别 为

０．８５０、０．８３７、０．８２４;Ho 分 别 为 ０．８１８、０．８１８、

０．７９９;PIC分别为０．８１８、０．８０１、０．７８９,表明长江、
赣江和鄱阳湖水域的鲢群体遗传多样性均较高.

４个鲢群体在１０个多态微卫星位点上均符合哈

迪Ｇ温伯格平衡.
表３　４个鲢群体在１０个微卫星位点的多态性信息

Table３　Polymorphicinformationoffoursilvercarpstocksat１０microsatellitesloci

群体

Stocks
参数

Parameter
Hysd
７９２Ｇ１

Hysd
１２Ｇ１

Hysd
４９０Ｇ２

Hysd
５５８Ｇ２

Hysd
１０６３Ｇ２

Hysd
２０９５Ｇ１

Hysd
２０９Ｇ２

Hysd
１５７２Ｇ１

Hysd
６Ｇ１

Hysd
４９７Ｇ１

YZR

n ３９ ４０ ４０ ４０ ３９ ３９ ３８ ４０ ４０ ３９
Na １９ ８ １８ １３ １２ ５ １２ ７ １１ １１
He ０．９３９ ０．８７２ ０．９２７ ０．８７６ ０．８８３ ０．７３０ ０．８１８ ０．７６４ ０．８６５ ０．８２２
Ho ０．７６３ ０．８９５ ０．９２１ ０．７９５ ０．９４７ ０．６０５ ０．８３８ ０．７１１ ０．８４４ ０．８６５
PIC ０．９２２ ０．８４４ ０．９０８ ０．８５１ ０．８５９ ０．６７１ ０．７８３ ０．７２１ ０．８３４ ０．７８７
PHW ns ns ns ns ns ns ns ns ns ns

DC

n ３６ ３６ ３５ ３６ ３５ ３４ ３６ ３６ ３６ ３４
Na ２０ ９ １８ １４ １４ ５ １３ ９ １０ １２
He ０．９２８ ０．８２６ ０．９３３ ０．８３４ ０．９０５ ０．７０２ ０．８３９ ０．７４４ ０．８７０ ０．８１０
Ho ０．９６２ ０．８４６ １．０００ ０．８８９ ０．８４６ ０．７４１ ０．７７８ ０．７０４ ０．８７５ ０．７３１
PIC ０．９０４ ０．７８５ ０．９０７ ０．８０２ ０．８７７ ０．６２４ ０．８０７ ０．７０５ ０．８３４ ０．７６５
PHW ns ns ns ns ns ns ns ns ns ns

HK

n ３８ ３９ ４０ ３８ ４０ ３７ ３８ ４０ ３６ ３７
Na ２０ ９ ２０ １６ １４ ４ １３ ８ １０ １３
He ０．９４２ ０．７９２ ０．９１７ ０．８９５ ０．８８４ ０．７２３ ０．８７７ ０．６８５ ０．８１５ ０．８１１
Ho １．０００ ０．７２７ ０．７５０ ０．８４６ １．０００ ０．５４５ ０．８４６ ０．７５０ ０．９１７ ０．６００
PIC ０．９０４ ０．７８５ ０．９０７ ０．８０２ ０．８７７ ０．６２４ ０．８０７ ０．７０５ ０．８３４ ０．７６５
PHW ns ns ns ns ns ns ns ns ns ns

GR

n ４０ ４０ ４０ ３８ ４０ ４０ ３９ ４０ ３８ ３７
Na １７ ９ ２０ １３ １１ ４ １０ ７ ９ ７
He ０．９２４ ０．８３４ ０．９２３ ０．８８３ ０．８５０ ０．６５０ ０．７９３ ０．６９５ ０．８６１ ０．８３０
Ho ０．９５０ ０．６０５ ０．７５０ ０．８９５ ０．８６５ ０．６７５ ０．７８９ ０．８１１ ０．７８９ ０．８６５
PIC ０．９０５ ０．７９９ ０．９０４ ０．８５８ ０．８２１ ０．５６９ ０．７５２ ０．６５６ ０．８３３ ０．７９６
PHW ns ns ns ns ns ns ns ns ns ns

　注:Na:等位基因数 Numberofalleles;He:期望杂合度Expectedheterozygosity;Ho:观测杂合度 Observedheterozygosity;PIC:多态

信息含量Polymorphicinformationcontent;PHW:哈迪Ｇ温伯格平衡P 值PvalueforHardyＧWeinbergequilibrium;ns,０．０５水平

上不显著 Notsignificantat０．０５level．

2.2　群体间的遗传分化

４个鲢群体间的Fst值(表４)介于－０．０１２３５~
０．００５ ２８ 之 间,两 两 群 体 间 Fst 值 均 不 显 著

(P＞０．０５),表明这４个鲢群体间遗传分化不显著.

AMOVA分析显示遗传变异主要来自群体内,而群

体间的 遗 传 变 异 仅 占 ０．９４％.４ 个 鲢 群 体 间 的

Nei’s遗传距离和相似系数分别介于 ０．０５７６~
０．０８１０和０．９２２２~０．９４４１之间(表５),表明群体间

６０１
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遗传一致性较高,遗传距离较小,其中 HK 群体和

DC群体之间的遗传距离最小,与 GR群体之间的遗

传距离最大.根据 Nei’s遗传距离构建的 UPGMA
树显示,HK与DC聚为一支后与 YZR群体聚为一

支,再与 GR群体相聚(图２),此聚类结果基本与群

体间的 地 理 距 离 关 系 一 致.基 因 流 结 果 显 示,

YZR、GR和PYL鲢两两群体间存在较大的基因交

流,YZR与PYL平均基因流大小３０．０４２８,GR与

PYL之间平均基因流大小２５．３９２４,YZR与 GR平

均基因流大小２９．９８２７.
表４　４个鲢群体两两间Fst值

Table４　PairwiseFstvaluesamongfoursilvercarpstocks

YZR DC HK GR

YZR

DC ０．００３５５

HK ０．００４０９ －０．０１２３５

GR ０．００５２８ ０．０００２８ －０．０００７

表５　４个鲢群体两两间Nei’s遗传一致性(对角线上方)

和遗传距离(对角线下方)

Table５　Nei’sgeneticidentity(abovediagonal)andgenetic

distance(belowdiagonal)amongfoursilvercarpstocks

YZR DC HK GR

YZR ０．９３４３ ０．９４３４ ０．９２７２

DC ０．０６７９ ０．９４４１ ０．９３５７

HK ０．０５８３ ０．０５７６ ０．９２２２

GR ０．０７５５ ０．０６６５ ０．０８１０

图２　 基于Nei’s遗传距离构建的UPGMA树

Fig．２　UPGMApopulationtreeforsilvercarp
stocksbasedonNei’sgeneticdistance

3　讨　论

3.1　长江流域鲢群体的遗传多样性

遗传多样性作为生物多样性的重要组成部分,
是物种长期存在和进化的基础,不仅关系种群的适

合度和生存力,同时对于种群适应环境的改变,保持

种群的进化也至关重要,遗传多样性越丰富,物种对

环境变化的适应能力就越强[２４].研究发现,采自长

江彭泽江段、鄱阳湖、赣江新干江段鲢群体的 He分

别为０．８５０、０．８３７、０．８２４;Ho分别为０．８１８、０．８１８、

０．７９９,长江彭泽江段鲢群体杂合度略高于赣江新干

江段鲢群体,鄱阳湖鲢群体居中.该结果与王长忠

等[１３]、郭稳杰[１９]、庞美霞等[２５]对长江中上游鲢群体

遗传多样性的分析结果相近(表６),表明这些群体

均具有较高的遗传多样性水平.而田华[２６]、姬长虹

等[２７]、朱晓东等[１３]对长江中下游鲢群体遗传多样

性的分析结果偏低(表６),可能与采用的分子标记

和分型方式有关,朱晓东等[１２]、田华[２６]、姬 长 虹

等[２７]使用的是２、３碱基重复为主的微卫星标记,相
较于本研究及郭稳杰[１９]、庞美霞等[２５]采用的４、５碱

基重复的微卫星标记,筛选效率和多态性要低[２８];
而且朱晓东等[１２]采用的分型方式是琼脂糖凝胶电

泳,其分辨率低于本研究和其他研究所采用的聚丙

烯酰胺凝胶电泳分型方式,因此其检测的鲢群体遗

表６　长江流域鲢群体的遗传多样性

Table６　GeneticdiversityofsilvercarpstocksintheYangtzeRiverbasin

遗传多样性评价指标 Geneticdiversityevaluationindex

观测杂合度 Ho 期望杂合度 He 平均多态信息含量 PIC

群体来源

Stocks
参考文献

Reference

０．７９８~０．８３７ ０．８２４~０．８５０ ０．７８９~０．８１８
长江、鄱阳湖、赣江

YangtzeRiver,PoyangLakeandGanjiangRiver
本文

Thisstudy

０．７８４~０．８４６ ０．８２８~０．８４７ ０．７９７~０．８１７ 三峡水库 ThreeGorgesReservoir [２５]

０．７００~０．８７９ ０．６６５~０．９２０ ０．７０８~０．７９０ 长江中上游 TheupperYangtzeRiver [１９]

０．８３４,０．７７５ ０．７１３,０．６２３ ０．０７７~０．８６５ 万州和监利 WanzhouandJianli [１３]

０．６１７ ０．７４４ ０．５６８５ 监利Jianli [２６]

０．４１６９~０．４６１９ ０．５００２~０．５５２９ ０．４５５３~０．４９３０ 湘江、监利、枞阳 Xiangjiang,JianliandZongyang [２７]

０．３２３３~０．３５１１ ０．４４２１~０．４７０４ ０．４０６８~０．４２８６ 长江中下游 ThelowerYangtzeRiver [１２]
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传多样性最低.综合分析认为,虽然面临着过度捕

捞、生境片段化等威胁,目前长江流域,包括长江干

流、赣江及其附属水体鄱阳湖水域鲢群体遗传多样

性总体仍保持较高水平,但若长江流域环境污染、
过度捕捞、生境隔离等威胁长期持续存在,长江流

域鲢群体遗传多样性将受到怎样的影响,值得继

续关注.
3.2　群体间遗传分化程度与基因流

遗传距离作为衡量群体间遗传分化程度的重要

指标,群体间遗传距离越小,遗传一致性越高,表明

群体亲缘关系就越近,遗传分化程度就越低.固定

系数(Fst)作为衡量群体间等位基因遗传分化程度

的重要参数,当Fst＜０．０５时,群体间遗传分化不显

著;当０．０５＜Fst＜０．１５时,遗传分化程度中等;当

０．１５＜Fst＜０．２５时,遗传分化较大;当 Fst＞０．２５
时,遗传分化极大[２９].本研究中４个鲢群体间的

Fst值均小于０．０５,表明长江、鄱阳湖、赣江这３个水

域鲢群体间几乎不存在遗传分化.AMOVA 分析

显示,鲢群体遗传变异主要来自于群体内,群体内的

遗传变异占 ９９．１６％,而群体间的遗传变异仅占

０．９４％.该结果与 Wang等[１１]认为长江和赣江鲢种

群存在遗传分化,且鄱阳湖鲢的补充群体主要来自

赣江的结论不一致.Wang等[１１]根据长江和鄱阳湖

的水文情况推断鄱阳湖与长江存在的水位差使长江

鲢幼鱼苗进入鄱阳湖的可能性较小.然而,叶许春

等[３０]根据１９６０－２００７年湖口站长江倒灌鄱阳湖的

实测资料统计分析表明,江水倒灌鄱阳湖现象频繁

发生(４７年间共有３８年发生),尤其在长江主汛期

的７－９月,长江倒灌最为频繁,使长江鲢可随江水

倒灌进入鄱阳湖.胡茂林等[１４]２００７－２００８年的监

测显示,长江繁殖的四大家鱼幼鱼可以通过湖口进

入鄱阳湖,而且这２年在鄱阳湖湖口水域出现的四

大家鱼幼鱼均以鲢为主,集中出现的时间是７、８月

份,出现数量与湖口水位呈正相关.朱其广[３１]于

２０１０年４－９月对鄱阳湖通江水道中部星子县水域

四大家鱼幼鱼的调查结果与胡茂林等[１４]的基本一

致,入湖幼鱼高峰期集中在７月下旬和８月中旬,且
以鲢为主(７８．７５％).因此,可以认为长江鲢群体是

鄱阳湖补充群体的重要来源之一.对４个鲢群体共

有等位基因的分析发现,鄱阳湖与长江和赣江鲢群

体分别具有共有等位基因数１８和１２个,长江与赣

江鲢群体共有等位基因３个;基因流分析结果显示,

长江与鄱阳湖平均基因流大小３０．０４２８,赣江与鄱

阳湖平均基因流大小２５．３９２４,长江与赣江平均基

因流大小２９．９８２７,这些均表明长江、鄱阳湖、赣江

鲢群体间存在较大程度的基因交流.Wright[２９]认

为种群间基因流 Nm＞l,表明基因流能有效防止种

群间遗传分化的产生,且指数越大基因交流程度越

大;Nm＜l,表明种群间的基因交流受到阻碍而产生

遗传分化.
综上所述,长江鲢群体可以进入鄱阳湖并且作

为鄱阳湖的重要补充群体,长江鲢群体通过鄱阳湖

通道与赣江鲢群体存在较大的基因交流,因此,长江

和赣江鲢群体之间不存在显著的遗传分化.
3.3　SSR 与 mtDNA 结果的分歧

本研究中利用SSR 分子标记对长江、鄱阳湖、
赣江鲢 群 体 遗 传 结 构 的 分 析 并 未 得 到 与 Wang
等[１１]利用 mtDNA 分析一致的结果.在群体结构

分析中,存在分歧并非个例,例如,Roberts等[３２]和

Bowen等[３３]分别利用SSR和 mtDNA 在海龟的群

体遗 传 分 析 中 得 到 不 一 致 的 结 果.Larmuseau
等[３４]对沙虾虎鱼(一种小型的海洋底栖鱼类,PomＧ
atoschistusminutus)的研究发现,mtDNA 与 SSR
分析结果差异显著(SSRFst＝ ０．０１２１;mtDNA
Fst＝ ０．４２９３).Lemaire等[３５]对大西洋和地中海

欧洲舌齿鲈(Dicentrarchuslabrax)群体的遗传分

化分析结果表明,mtDNA相较于SSR的结果高３０
倍 (mtDNAθC ＝０．６７;SSRθN ＝０．０２).利用SSR
和 mtDNA分析Fst值产生分歧,主要原因有等位基

因的趋同性(allelicsizehomoplasy)[３２,３６]、扩张事件

(expansionevent)[３４]、性 别 偏 倚 扩 散 (sexＧbiased
dispersal)[３２,３５]等.综合文献报道与本文研究结果,
我们认为长江、赣江鲢繁殖群体雌雄个体之间大量

的遗传重组形成的明显的基因交流会部分掩盖群体

的遗传分化,可能导致在核基因组(SSR)水平上未

能检测到明显的群体分化.对目前２种不同分子标

记存在的检测结果的分歧希望通过进一步的对比分

析进行核实.此外,研究发现长江、鄱阳湖、赣江群

体分别有４、１９、１个特有等位基因,这些群体特异的

等位基因将为鲢群体遗传多样性的进一步研究和种

质资源的保护提供参考.
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PopulationgeneticstructureofsilvercarpfromYangtzeRiver,
GanjiangRiverandPoyangLakebasedonmicrosatellitemarkers

YUYue１　PANG Meixia２　YUXiaomu２　TONGJingou２　SHENJianzhong１

１．KeyLaboratoryofFreshwaterAnimalBreedingCertificatedbyMinistryof
Agriculture/CollegeofFisheries,HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan４３００７０,China;

２．StateKeyLaboratoryofFreshwaterEcologyandBiotechnology/InstituteofHydrobiology,

theChineseAcademyofSciences,Wuhan４３００７２,China

Abstract　Tenmicrosatellitemarkerswereemployedtoanalyzethegeneticstructureoffoursilver
carp(Hypophthalmichthysmolitrix)populationsfromYangtzeRiver,GanjiangRiverandPoyangLake
andatotalof１４８allelesweredetected．Thenumberofallelesperlocusrangedfrom５to２４,theeffective
allelesrangedfrom６．４to７．１,theaverageobservedheterozygosityrangedfrom０．８０２to０．８２１,andthe
averageexpectedheterozygosityrangedfrom０．８１７to０．８３９,indicatingahighlevelofgeneticdiversityin
thefoursilvercarppopulations．Thegeneticsimilaritycoefficientrangedfrom０．９２２２to０．９４４１,thegeＧ
neticdistanceofthesepopulationsrangedfrom０．０５７６to０．０８１０,thefixationindexFstvaluesranged
from－０．０１２３５to０．００５２８,whichrevealedthatgeneticconsistencyinthefoursilvercarppopulations
washigh,thegeneticdistancewassmallandthegeneticdifferentiationwasnotsignificant．AMOVAaＧ
nalysisshowedthatgeneticvariationmainlycamefromwithinpopulations,andgeneflowanalysisindiＧ
catedthatgeneticexchangeofsilvercarpinYangtzeRiver,GanjiangRiverandPoyangLakewasfreＧ

quent．OurstudyprovidedvaluableinformationonthegermplasmresourcesofsilvercarpinYangtze
River,GanjiangRiverandPoyangLake,whichcouldhelpdevelopappropriatepoliciesontheconservaＧ
tionandutilizationofsilvercarp．

Keywords　silvercarp(Hypophthalmichysmolitrix);geneticstructure;microsatellite;Yangtze
River;GanjiangRiver;PoyangLake
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