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草鱼中国土著群体与欧美日移居群体遗传差异的线粒体序列分析

宋　晓　李思发　王成辉　徐嘉伟　杨琴玲
(上海海洋大学 ,农业部水产种质资源利用重点开放实验室 ,上海　201306)

摘要 :草鱼是中国的土著鱼类 ,自 20世纪 60年代以来已被移居到 100多个国家和地区 ,主要用来控制水草或水产

养殖。本研究通过线粒体 D2Loop区 (764bp)和 CO II + tRNA基因 (719bp)序列分析 ,了解草鱼的中国土著群体 (长

江、珠江、黑龙江 )和国外移居群体 (匈牙利多瑙河、美国密西西比河、日本利根川河 )之间以及各地方群体间的遗传

差异。结果表明 ,中国土著草鱼群体的遗传变异高于国外移居群体 ;分子方差分析 (AMOVA )表明 ,不同草鱼群体

的遗传变异主要来自群体内 ,而不同地域间的差异极少 ;群体两两间 Fst值比较表明 ,大多数群体之间遗传差异极

显著 ;由 TCS构建的单倍型网络结构图显示 ,长江草鱼群体是最原始的群体 ,其他水系草鱼均由长江群体演化而

来 ;通过基因流分析发现 ,匈牙利多瑙河群体和日本利根川河群体来自长江和黑龙江群体 ,美国密西西比河群体除

引自长江、黑龙江水系外 ,还有部分引自于珠江水系。
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　　草鱼是中国的土著鱼类 ,自然分布于长江、黑龙

江及珠江等大型水系的流域中 ,是一种重要的经济

鱼类。草鱼起源于中国平原复合体 ,但由于长期地

理环境隔绝、适应和变异积累等原因 ,草鱼在我国已

经形成了不同的地理群体。黑龙江水系的草鱼 ,就

是在上新世以前 ,当嫩江与辽河、渤海相通的时候 ,

由江河平原区进入黑龙江水系 ; 而珠江水系的草鱼

则可能是当冰川期海平面较现在低 100多米时 ,由

长江、钱塘江下游扩展过去的 [ 1 ]。

自 20世纪 60年代以来 ,草鱼在世界范围内被广

泛引种 ,主要用于控制水草和养殖。到 1988年 ,已有

49个国家引进草鱼 ,最初从中国引种 ,随后有的国家

和地区又从引进国家间接引种 [ 2 ]。到 2004年 ,全世

界已经有 100多个国家引进草鱼 ,并且在欧洲、北美

及东亚 (如日本等 )的一些江河里建群定居 [ 3, 4 ]。

在中国 ,不同草鱼群体之间遗传变异以及相互关

系已经有较多研究 ,研究方法涉及同工酶分析 [ 5, 6 ]、

m tDNA2RFLP分析 [ 7, 8 ]、RAPD分析 [ 9 ]、直接测序分

析 [ 10, 11 ]、微卫星分析 [ 12, 13 ]等。研究对象主要围绕长

江草鱼群体进行 ,对国内其他水系草鱼群体的比较研

究则很少 ,主要有 20世纪 80年代李思发等 [ 14 ]对长

江、珠江、黑龙江三大水系草鱼的形态和同工酶分析 ,

薛国雄等 [ 15 ]对长江、珠江和黑龙江草鱼群体的 RAPD

分析。在国外 ,对草鱼的研究主要集中于控制水草的

生态功能方面 [ 16, 17 ]以及多倍体育种方面 ,如在美国 ,

为了防止草鱼过量繁殖和对本土鱼类造成危害 ,研制

了不育的三倍体草鱼 [ 18—20 ]。但目前 ,对于草鱼我国

土著群体与国外移居群体的比较研究尚未见报道。

鉴于半个世纪以来草鱼在国内外的广泛养殖和

定居 ,我们颇想知道 ,目前国内长江、黑龙江及珠江

草鱼群体间的遗传关系如何 ? 草鱼国内土著群体与

国外移居群体之间的遗传关系如何 ? 国外群体究竟

来源于国内哪个水系 ? 本文试图利用分子生物学手

段来探讨国外草鱼移居群体的来源 ,最终为保护和

开发利用这一重要种质资源提供相关依据。

1　材料与方法

111　样本采集　本实验所用草鱼样本 ,除采自日本

崎玉县利根川河畔的铃木水产养殖场为人工繁育群

体外 ,全部采自野生群体或原种场保养的野生群体。
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在国内 ,长江群体分别采自湖北石首老河长江家鱼

原种场和江苏邗江长江系家鱼原种场 ,黑龙江群体

采自黑龙江抚远江段 ,珠江群体采自广东肇庆江段。

在国外 ,采集了美国密西西比河及其支流伊利偌尼

斯河的 2个野生群体 ,匈牙利多瑙河 2个养殖场收

集的 3个野生群体。采集情况具体如表 1和图 1所

示。所有样本剪取尾鳍 ,置 95%酒精中保存。本试

验共分析草鱼样本 186尾。

表 1　草鱼样本采集信息

Tab1 1　Samp ling data of the grass carp

国家 ,种群

Country, Population

采集地点和时间

Samp ling Location and data

状态

Status

尾数

No1

个体规格

Specification

代号

Symbol

中国 China

长江 ,邗江群体

Hanjiang population, Yan2

gtze

江苏省邗江四大家鱼原种场

Hanjiang stock seed farm of Chinese carp , J iangsu

Province, 2005

原种场保养

B reed in stock seed farm
29
成鱼

Adult
YZ21

长江 ,石首群体

Shishou population, Yan2

gtze

湖北省老江河四大家鱼原种场

Laojianghe stock seed farm of Chinese carp, Hubei

Province, 2007

原种场保养

B reed in stock seed farm
28
成鱼

Adult
YZ22

珠江群体

Pearl population

珠江肇庆江段

Zhaoqing section of Pearl R iver, 2007

野生

W ild
30
成鱼

Adult
ZJ

黑龙江群体

Amur population

黑龙江抚远江段

Fuyuan section of Amur R iver, 2007

野生

W ild
27
成鱼

Adult
HLJ

匈牙利 Hungary

多瑙河群体

Danube population

匈牙利 Szegedfish养殖场 Szegedfish Farm, Hunga2

ry, 2005

养殖场保养

B reed in farm
10
鱼种

Fingerling
DU21

多瑙河群体

Danube population

匈牙利 Hortobagy养殖场 ; Hortobagy Farm, Hun2

gary, 2007

养殖场保养

B reed in farm
9
亲鱼

B roodstock
DU22

多瑙河群体

Danube population

匈牙利 Szegedfish养殖场 ;

Szegedfish Farm, Hungary, 2007

养殖场保养

B reed in farm
6
亲鱼

B roodstock
DU23

美国 USA

密西西比河群体

M ississipp i population

美国密西西比河 ; 2007,

M ississipp i R iver, USA

野生

W ild
18
亲鱼

B roodstock
MSB

伊利偌尼斯河群体

Illionsis Population

美国伊利偌尼斯河 ; 2007,

Illionsis R iver, USA

野生

W ild
10
亲鱼

B roodstock
IR

日本 Japan

利根川河群体

Tongawa population

日本崎玉县铃木水产养殖场

Suzuki aquaculture farm in Saitama county,

Japan, 2007

养殖

Farmed
30
鱼种

Fingerling
TONG

112　D NA提取、PCR扩增、测序 　剪取小部分鳍

条 ,烘干。加入 400μL STE缓冲液 (30mmol/L Tris2
HCl, pH810, 200mmol/L EDTA, 50mmol/L NaCl)。

混匀后加入浓度为 10%的 SDS 90μL和 20mg/mL

的蛋白酶 K 10μL, 55℃消化 12—14h;加入 350μL

饱和的 NaCl溶液 ,混合均匀 ,轻摇 3m in。然后再加

入 400μL的氯仿 ,轻轻混合均匀。室温 12000 r/m in

离心 20m in,将上清液转移到一个干净的离心管中 ,

加入 450μL预冷 ( - 20℃)的异丙醇 , 4℃, 13000 r/

m in离心 20m in,将上清液倒掉 ,加入 800μL 预冷
( - 20℃)的 75%的乙醇 ,混匀 , 4℃, 13000 r/m in离

心 15m in,倒掉乙醇 ,烘干。加入 100μL的 TE液溶

解备用。

根据已报道的草鱼线粒体 DNA 全序列 [ 21 ]

( GenBank序列号 NC_010288) ,设计引物。其中扩

增 D loop区的引物为 : DL2F: 5′2GCT CCC AAA GCC

AGA ATT23′和 DL2R: 5′2ATG CGG AGT TTC TTA

GGA CC23′。扩增 CO II + tRNA基因 (以下称 CO II

基因 )的引物为 : CO II2F: 5′2CAA GCC AGT CAC

ATA ACC ACT23′和 CO II2R : 5′2AGG ATT GCA AAT

CAG GGG23′。PCR反应程序为 : 94℃预变性 5m in,

接下来进行 40个循环 ,每个循环包括 94℃变性
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30 s, 53℃退火 30 s, 72 ℃延伸 1m in, 40个循环后 ,

72℃延伸 10m in。PCR产物在 1%琼脂糖凝胶电泳

中检测 , 120V电压下电泳 60m in之后 ,经凝胶成像

分析系统确定 PCR扩增产物的大小。扩增产物经

纯化后直接测序 ,测序引物与扩增引物相同。纯

化、测序由上海生工生物工程技术服务有限公司

完成。

113　序列重排与数据分析　采用 B ioEdit软件对序

列进行编辑 [ 22 ]
,用 ClustalW软件 [ 23 ]进行序列重排

并进行人工校正 , ILD ( Incongruence Length D iffer2
ence) [ 24 ]检验两个序列是否可以合并分析。用 A rle2
quin 3101软件 [ 25 ]计算群体的单倍型多样性 ( h )和

核苷酸多样性 (π) ,以及分子方差分析 (AMOVA )和

Tajima’s D值检验 [ 26 ]。MEGA 4软件 [ 27 ]分析序列

的碱基组成、转换数 /颠换数、变异位点、简约信息位

点和单位点。TCS 1121软件 [ 28 ]对单倍型作最小拓

展网络 (M inimum spanning network)分析。M igrate2
21413软件 [ 29 ]计算群体间基因流。

图 1　草鱼样本采集地点

Fig1 1　The rivers where the grass carp samp les were collected

2　结　果

211　序列变异

本实验共测序了 186 尾个体的 D2Loop 区

(764bp)和 CO II(719bp)序列。在 D2Loop区共发现

了 25个变异位点 ,其中简约信息位点 13个 ;在

CO II序列共发现 11个变异位点 ,其中简约信息位

点 6个 (表 2)。 ILD检验 ( p = 0142)两个序列可合

并分析。

在两个合并序列中 ( 1483bp ) ,共发现了 32个

单倍型 ,其中有 5个为共享单倍型 (表 3) , YZ001为

所有群体都共享的单倍型 , YZ002为长江、珠江、匈

牙利多瑙河群体的共享单倍型 , YZ005为长江群体

与匈牙利多瑙河群体的共享单倍型 , YZ019为长江

与珠江群体的共享单倍型 , ZJ481为珠江与黑龙江

群体的共享单倍型。其他单倍型则为各个群体所特

有的单倍型。从单倍型数据看 ,各群体之间既有共

享单倍型 ,又有各自所特有的单倍型。其中共享的

多数为长江群体中的单倍型。

表 2　草鱼各群体的变异位点、简约信息位点、单位点、

转换 /颠换及有效群体大小

Tab1 2　The variable sites, parsim2info sites, singleton sites,

transition / transversion values and effecttive population size in

different populations of grass carp

YZ ZJ HLJ TONG DU MSB

V 13 14 21 1 2 12

D2Loop Pi 10 11 1 0 2 1

+ S 3 3 20 1 0 11

CO II « 0100213 0100187 0100964 0100043 0100029 0100108

R — 6510 314 010 — 217

　　注 : V: 变异位点 ; Pi: 简约信息位点 ; S: 单位点 ; R: 转换 /颠

换 ; «: 有效群体大小

Note: V: variable sites; Pi: parsim2info sites; S: singleton sites;

R: transition / transversion values; «: effective population size
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表 3　草鱼各群体共享单倍型

Tab1 3　The shared hap lotypes in different populations of the grass carp

单倍型

Hap lotype

中国 China

YZ21 YZ22 ZJ

日本 Japan

HLJ TONG

匈牙利 Hungary

DU21 DU22 DU23

美国 USA

MSB IR

总计

Total

YZ001 12 7 5 18 29 5 5 4 17 4 106

YZ002 9 2 2 1 14

YZ005 2 2 4 2 10

YZ019 2 4 2 8

ZJ481 1 1 2

212　种群结构和变异

各群体的单倍型多样性 ( h )和核苷酸多样性

(π)列于表 4。全部群体的单倍型多样性分布于

010667—018860之间 , 核苷酸多样性分布于

010001—010042之间。两者的总体趋势都是国内

土著群体的多态性高于国外移居群体 ,而在国外居

群体中 ,日本利根川河群体最低 ( h = 010667,π =
表 4　草鱼各群体的单倍型多态性、核苷酸多态性

以及 Ta jima’s D值

Tab1 4　The hap lotype ( h) , nucleotide diversities (π) and

Tajima’s D in different populations of the grass carp (Mean ±S1D1)

群体

Population

D2Loop + CO II

单倍型多态性

Haplotype diversities

( h)

核苷酸多态性

Nucleotide diversities

(π)

Tajima’s D

中国

China

YZ21

017249

( ±010601)

018800

010019

( ±010011)

010028

- 018134

( p = 012330)

– 010651

YZ22
( ±010405)

018860

( ±010016)

010042

( p = 014990)

111806

ZJ
( ±010316)

015613

( ±010023)

010013

( p = 018930)

- 215094

日本

Japan

HLJ

TONG

( ±011138)

010667

( ±010613)

( ±010008)

010001

( ±010001)

( p = 010000)

- 111470

( p = 010520)

016071 010016 019315

匈牙利

Hungary

DU21 ( ±011640)

016667

( ±010011)

010019

( p = 018280)

117542

DU22
( ±011048)

015333

( ±010012)

010018

( p = 019850)

110319

DU23
( ±011721)

011111

( ±010013)

010007

( p = 018710)

- 211473

美国 MSB ( ±010964) ( ±010005) ( p = 010030)

USA

IR

016786

( ±011220)

010010

( ±010008)

- 019234

( p = 012240)

010001) ,匈牙利多瑙河群体最高 ( h = 016667, π =

010019) ;在国内土著群体中 ,珠江群体最高 ( h =

018860,π = 010042) ,黑龙江群体最低 ( h = 015613,

π = 010013)。各群体的 Tajima’s D值显示 :长江、

黑龙江、日本利根川河和美国密西西比河群体均为

负值 ,其他群体为正值。

将全部群体按采样地域归纳为中国、匈牙利、美

国和日本四个组别 ,然后进行分子方差分析 (AMO2
VA) ,结果列于表 5。发现总变异的 77127%来自于

群体内 , 22135%来自群体间 ,只有 0138%来自国

家间。
表 5　不同草鱼群体的 AMO VA分析

Tab1 5　H ierarchical analysis of molecular variance (AMOVA)

for different populations of the grass carp

变异来源

Source of variation

占总变异的百分比

Percentage of variation ( % )

分化指数

Fixation indices

p值

p value

国家间

Among countries
0138 FCT = 010038 014800

群体间

Among populations
22135 FSC = 012244 < 01001

群体内

W ithin populations
77127 FST = 012273 < 01001

表 6为群体间遗传分化指数 ( FST )。国内长江、

珠江和黑龙江草鱼群体间差异显著 ( p < 0105) ;长

江群体与匈牙利多瑙河群体之间差异不显著 ( p =

01100 - 01706) ,黑龙江群体与美国密西西比河群体

差异也不显著 ( p = 01950) ;珠江群体、日本利根川河

群体与其他群体差异极显著 (p < 0101)。美国境内和

匈牙利境内的不同采样群体间均不存在显著差异。

213　系统发生关系

通过 TCS软件得到单倍型网络结构图表明 (图

2) ,长江群体单倍型 YZ001为原始单倍型 ,其他单

倍型都是在此单倍型基础上经过一次或数次变异而

产生。
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表 6　草鱼各群体间 F ST值

Tab1 6　Population pairwise FST values for different populations of the grass carp

YZ21 YZ22 ZJ HLJ TONG DU21 DU22 DU23 MSB IR
YZ21
YZ22 0109363 3

ZJ 0124433 3 0120943 3

HLJ 0114763 3 0109163 3 0135643 3

TONG 0128463 3 0118363 3 0147363 3 0100973 3

DU21 - 010394N 010695N 0122513 0110523 0145613 3

DU22 010473N 0115513 0122793 3 0125043 3 0159063 3 - 010757N

DU23 - 010223N 010668N 0120253 011155N 0153273 - 011575N - 011316N

MSB 0115993 3 0107603 0133853 3 - 010264N 010251N 0117743 0133383 012052N

IR 0119053 3 011028N 0132883 3 010357N 0133363 3 0118053 0129763 0118843 010986N

　　3 3 : p < 0101; 3 : p < 0105; N: no significance ( p > 0105)

图 2　草鱼各群体单倍型网络结构图
Fig1 2　The hap lotypes network for grass carp populations

YZ:长江 ; ZJ:珠江 ; HLJ:黑龙江 ; TONG: 利根川河 ; MSB:密西
　　　 西比河

YZ: Yangtze R iver; ZJ: Pearl R iver; HLJ: Amur R iver; TONG:

　　　 Tonegawa R iver; MSB: M ississipp i R iver

　　用 M igrate221413软件计算的各群体间的基因

流 (图 3) ,图中数值表示两群体间基因流大小 ,基因

流数值越大 ,对应的箭头越粗 ,表明两群体间基因交

流的数量越多。由图可见 ,所有的基因流都是以长

江群体为起点 ,长江群体与各个地方群体均有基因

流 ,珠江群体与美国密西西比河群体有基因流 ,黑龙

江群体与日本利根川河、美国密西西比河、匈牙利多

瑙河群体均有基因流 ,珠江与黑龙江群体之间也有

微弱的基因流。

图 3　草鱼各群体间的基因流

Fig1 3　The gene flow among the populations of the grass carp

YZ:长江 ; ZJ:珠江 ; HLJ:黑龙江 ; TONG:利根川河 ; DU:多瑙河 ;

MSB: 密西西比河 ;图中数值表示箭头连接的两个群体间基因流大小

YZ: Yangtze R iver; ZJ: Pearl R iver; HLJ: Amur R iver; TONG:

　　　　　　　　　 Tonegawa R iver;

DU: Danube R iver; MSB: M ississipp i R iver; the values in the Fig1 3

　　　　 show the geneflow between populations

3　讨　论

311　草鱼种群遗传结构和变异

从单倍型多态性和核苷酸多样性看 ,国内群体

总体上要高于国外群体 ,可能是由于国内群体数量

大 ,而移植到国外的草鱼的基础群体一般都很小

(如首批移植到美国的草鱼仅 70尾 [ 4 ] ) ,由此而产

生的遗传瓶颈或基因漂变等原因 ,使移植群体在移
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植后的多态性有所降低。在我国国内各江河群体

间 ,多态性的高低是珠江群体 >长江群体 >黑龙江

群体。

从群体间遗传分化指数 ( Fst)可以看出 ,国内长

江、珠江和黑龙江三大水系草鱼群体存在显著的遗

传分化。李思发等 [ 14 ]用同工酶分析方法 ,薛国雄

等 [ 15 ]用 RAPD方法曾发现三大水系草鱼存在显著

差异 ,并且每一水系的草鱼都有各自特征的条带 ,可

以作为种群鉴定的依据。但本实验并没有找到特异

的碱基位点可以将三江水系草鱼群体区分开来 ,可能

是由于研究分析方法以及分析区域的不同造成的。

对于长江草鱼群体 ,本研究测序了 53个样本 ,

共 1483bp长的序列 ,共发现 13个变异位点 ,位点变

异率为 0188% ,变异很小。李思发等 [ 7 ]用 RFLP方

法研究了长江中下游草鱼 3个地方群体的线粒体

ND5 /6、Cytb基因和 D2Loop区 ,结果表明群体间无

显著差异 ,基因型分布亦无区域性。张四明等 [ 9 ]采

用 RAPD方法对长江干流中游的湖北嘉鱼与江西瑞

昌两个地方群体和中游的汉江和湘江两大支流的草

鱼的群体所得的遗传分化指数 Gst表明 ,四个地方

群体草鱼的遗传分化较低。廖小林等 [ 12 ]采用微卫

星的方法研究长江水系草鱼遗传多样性认为目前长

江草鱼群体分化微弱。本研究结果同前人研究结果

可谓是异曲同工 ,都表明长江水系内草鱼群体间无

显著差异。其原因是否是由于长江水系经常性的局

部洪水或流域性大洪水以及历史上的河流改道、江湖

阻隔等因素所引发的作用抹掉了可能的群体分化。

对于这类问题 ,我们将在随后的研究中进一步探讨。

Tajima’s D值是基于种内多态性的中性检验。

环境的负选择、搭载效应、瓶颈效应和大规模的碱基

插入或缺失都有可能造成其负值 ;反之 ,当种群受到

平衡选择的作用时 ,其值可能为正值 [ 30 ]。本研究发

现 ,长江群体、黑龙江群体、日本利根川河群体及美

国密西西比河群体的 Tajima’s D值都为负值 ,我们

推测这些草鱼群体可能经历过一定的遗传瓶颈 ,而

后又繁衍扩张 ,尤其是黑龙江群体为显著的负值 ,表

明黑龙江草鱼曾经历过种群扩张过程。由此 ,我们

支持张四明等 [ 31 ]的观点 :长江水系中草鱼的数量与

其遗传多样性成反比 ,可能是由于在历史上经历了

一次瓶颈效应 ,由一个相对较小的群体演化而来。

可初步认为这是长江水系草鱼群体间无显著差异的

重要缘由。

312　系统发生关系

从单倍型分布频率来看 ,在 32个单倍型中 ,有

5个为共享单倍型 ,其余为各个群体所特有的单倍

型。各群体间既有共享单倍型 ,又有各自所特有的

单倍型 ,其中共享单倍型的多数为长江群体中的单

倍型 ,这表明 ,长江群体为原始群体。

用 TCS软件得到的单倍型网络结构图 (图 2)显

示 ,单倍型 YZ001为原始单倍型 ,其他单倍型都是

在此基础上经过一次或数次变异产生。群体间的基

因流 (图 3)启示我们 ,美国密西西比河群体可能有

3个来源 :长江、珠江和黑龙江 ;日本利根川河群体

可能来自长江群体和黑龙江群体 ,匈牙利多瑙河群

体可能来自长江群体和黑龙江群体 ;而所有的基因

流都是源自长江群体 ,经过珠江、黑龙江流向其他群

体 ,这与单倍型网络结构图的结果一致。
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GRASS CARP ( C TENO PHARYNGODON I D ELLU S ) GENET IC STRUCTURE

ANALY S IS AMO NG NAT IVE PO PULAT IO NS I N CH I NA AND

I NTROD UCED PO PULAT IO NS I N USA , EURO PE AND

JAPAN BASED O N M ITOCHO ND R IAL SEQUENCE

SONG Xiao, L I Si2Fa, WANG Cheng2Hui, XU Jia2W ei and YANG Q in2L ing
( Key Laboratory of Aquatic Genetic Resources U tiliza tion, M inistry of Agricu lture, Shanghai O cean U niversity, Shanghai　201306, China)

Abstract: Grass carp (Ctenopharyngodon idellus) is one of the most important freshwater species in aquaculture1 Mean2
while, the grass carp is originally distributes in China, and then it has been introduced into more than 100 countries for

aquatic weed control and aquaculture since 1960 s1 In the past five decades, the grass carp s have been adap ted to the local

environment and developed local group s1 However, the genetic variation among the grass carp s in native and introduced

regions, as well the genetic phylogeny, is not clear1 Meanwhile, there is no available literature to clarify which river sys2
tem s in China are the most likely origins of colonized populations in introduced regions1 In this study, partial sequences of

the m itochondrial D2Loop (764bp) , CO II + tRNA ( 719bp ) were analyzed from native ( the Yangtze, Amur and Pearl

R ivers in China) and introduced ( the Danube River in Hungary, the M ississipp i R iver in USA and the Tonegawa R iver in

Japan) populations of the grass carp1 The data of the two m tDNA fragments showed no competitive with the ILD ( Incon2
gruence Length D ifference) test ( p = 0142) , and they could combine together as one data1 The results indicated that there

were the total of 32 hap lotypes in all specimens, and 5 hap lotypes were shared, all other hap lotypes were singletons1 In

the 5 shared hap lotypes, one was found in all populations, one in Amur R iver and Pearl R iver, two in China and Hunga2
ry, and the last one was found only in China1 The genetic variation in the native populations was higher than that in the

colonized populations1 In the native populations, the genetic diversity ordered as the Pearl R ivers (π = 010042) > Yan2
gtze R iver (π = 010028) > Amur R iver (π = 010013) 1 In the introduced populations, the genetic diversity ordered as

the Danube River (π = 010019) > M ississipp i R iver (π = 010010) > Tonegawa River (π = 010001) 1 The analysis of

AMOVA using A rlequin 3101 indicated that the variation mostly existed within populations (77127% ) , but it was very

low contribution from the samp ling regions (0138% ) 1 The pairwise FST values demonstrated that there was a significant

differentiation in most pairwise populations1 The Tajima’s D values were significant negative in the populations of the

Amur R iver and M ississipp i R iver (was marginable significance in Tonegawa R iver) , which demonstrating the recent pop2
ulation expansion in their histories, and were positive in the other populations1 Base on the software TCS 1121, the hap lo2
type network showed that the Yangtze River population would be the most original and then expanded to other rivers1
Based on the base composition, transition / transversion values from the software MEGA4, the gene flow among populations

using the software M igrate221413 showed that the Danube R iver population and the Tonegawa R iver population m ight have

two origins from China, namely the Yangtze and Amur R iver, the M ississipp i R iver population m ight have three origins,

the Yangtze, Amur and Pearl R ivers1 The gene flow gave a sign that all grass carp populations would be derived from the

Yangtze R iver, which is agreement with the results of the hap lotype network1

Key words: Ctenopharyngodon idellus; Native populations; Introduced populations; m tDNA; Genetic variation


