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摘要：为探究经过2个选育世代后选育群体遗传多样性和遗传结构的变化，实验采用多
重PCR技术对4个野生草鱼群体(邗江、九江、石首、吴江)和2个选育群体(F1和F2)进行了
微卫星序列遗传变异分析。结果显示，6个草鱼群体遗传多样性水平较高，2个选育群体
除了平均等位基因数(Na)外，其他遗传多样性参数均小于4个野生群体。哈迪—温伯格平
衡(Hardy-Weinberg equilibrium)检测显示，在120个群体—位点组合中有62个位点显著偏离
哈迪—温伯格平衡，62个群体—位点组合中只有11个组合其近交系数(Fis)值为负值，其
余的51个组合的Fis均为正值。6个草鱼群体AMOVA分析结果显示，3.75%的变异来自于
群体间，96.25%的变异来自于群体内，整体的遗传分化指数(Fst)值为0.038。进一步分析
各个群体间Fst，只有石首群体与F1、F2群体之间的Fst大于0.05，处于中等分化，其余群
体间分化程度较低，且F2群体与4个野生群体之间Fst比F1群体与4个野生群体之间的
Fst大。奈氏标准遗传距离(Dn)分析结果显示，2个选育群体与野生群体之间的遗传距离大
于野生群体之间的遗传距离。基于Dn建立的UPGMA系统发育树得出了相同的结果，即
2个选育群体与野生群体之间的亲缘关系比4个野生群体之间的亲缘关系要远。研究表
明，经过2个世代选育后，相比4个野生群体，2个选育群体遗传多样性虽有部分下降，
但仍处于较高的水平，2个选育群体的遗传结构已发生变化，但其遗传分化程度尚不明
显。本研究结果为制定出更加完善有效的选育方案提供了重要参考。
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草鱼(Ctenopharyngodon idella)是我国重要的

淡水养殖鱼类，分布广泛，北至我国的黑龙江

水系，南至珠江水系，从唐代以来已有1 300多
年的养殖历史 [1]。据FAO统计，我国草鱼的年产

量在2014年位于世界淡水鱼品种产量的第一位[2]。

在我国，草鱼的年产量如此之高，但其苗种的

发展仍较为落后，迄今没有系统选育出草鱼新

品种 [3]，而且大多数养殖场并未对所养殖草鱼进

行遗传背景方面的了解，加之落后的养殖方式

和其他因素，使得近年来草鱼种质资源退化日

益严重，具体表现为群体的近交系数变高，遗

传多样性下降，进而导致其繁殖率降低和疾病

发生率升高等一系列问题[4]。

近年来，随着水产养殖业的迅猛发展，良

种的缺乏成为制约我国水产养殖业健康可持续

发展的重要因素之一 [5]，选择育种作为一种培育

新优品种的有效途径，已经在多种生物的选育

中采用并取得成功 [6]。在开展选择育种工作的过
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程中，群体遗传多样性和遗传结构的跟踪调查

显得尤为重要，较高的遗传多样性有助于提高

育种效率，提升群体的适应能力和抗病能力 [7]。

因此，在开展选择育种的过程中有必要对选育

群体进行遗传多样性和遗传结构方面的跟踪调

查，促进我国水产养殖业健康、稳定、可持续

的发展。

微卫星标记在群体遗传学、亲缘关系鉴

定、遗传多样性分析等方面应用十分广泛 [8 -9]，

其具有共显性遗传特性、数量多、分布广泛而

均匀、多态性丰富、杂合度高、通用性好、扩

增反应所需模板量少、结果稳定和检测方便等

一系列优点[10]，是方便进行群体遗传信息调查的

有效工具。近几年来，关于运用微卫星标记研

究草鱼群体遗传多样性和遗传结构的报道大多

集中于野生群体和养殖群体 [11-13]，对于草鱼选育

群体遗传多样性和遗传结构的报道较少。本实

验室于2016年开展了对于草鱼野生群体 (邗江、

九江、石首、吴江 )和选育群体 (F1和F2)线粒体

DNA控制区D-loop的遗传变异分析 [14]，在初步获

得野生和选育群体遗传信息的基础上，采用本

实验室自行开发的多重SSR-PCR体系对4个野

生群体(邗江、九江、石首、吴江)和2个选育群

体(F1和F2)的遗传多样性和遗传结构进行分析，

旨在获得更加全面可靠的群体遗传信息，为今

后制定出更加合理有效的选育方案提供有力的

参考。

1    材料与方法

1.1    实验材料与DNA提取

本实验所用的邗江、九江、石首、吴江、

F1和F2 6个群体从苏州申航生态科技发展股份有

限公司采集(表1)。2007—2008年分别收集了4个
长江水系野生群体，经过遗传分析后构建了长

江水系基础群体。2010年从基础群体中随机选取

88尾亲本采用定向交配和随机交配(个体间遗传

距离设计)结合的方式繁殖产生了F1
[3]。经过5年

的培育，2015年选取来自不同家系的106尾F1采

用随机交配的方法繁殖产生了F2
[14]。对本实验中

的所有样品剪取草鱼胸鳍组织，保存于无水乙

醇中，随后采用海洋动物组织基因组DNA提取

试剂盒(天根生化科技北京有限公司)提取基因组

DNA，通过1%的琼脂糖凝胶电泳检测其完整

性，经NanoDrop 2000C分光光度计检测其纯度及

浓度，并将DNA样品稀释成20 ng/μL于–20 °C保

存备用。

1.2    微卫星引物与PCR扩增

本研究所用的20对微卫星标记来自于本实

验室自行开发的多重SSR-PCR体系，已知本体系

中的16对微卫星标记均匀分布于草鱼的12条染色

体上[15]，因此其实验数据基本能够有效代表个体

的遗传信息情况。标记的引物由上海迈浦生物

科技有限公司合成，分别在上游引物5 ′端添加

HEX和6-FAM荧光标记 (表2)。PCR扩增体系：

2×Taq Mastermix 10 μL、4对上下游引物共2 μL
(10 μmol/L)、DNA模板3 μL (20 ng/μL)和ddH2O
5 μL，共20 μL。PCR反应程序：94 °C预变性2 min；
94 °C变性30 s、55 °C退火30 s、72 °C延伸40 s，
35个循环；72 °C终延伸10 min。扩增反应在Ep-
pendorf梯度PCR仪上完成，PCR产物加样至

ABI3730XL全自动遗传分析仪(美国ABI公司)中
进行毛细管电泳检测，加样时每一个加样孔中

都加入内标LIZ500，使基因型读数更加准确，每

个个体微卫星位点所对应的基因型使用GeneMapper
3.5 软件进行统计与分析。

1.3    数据分析

采用POPGENE (Version 1.32)软件包 [16]，计

算各个群体的等位基因数(Na)、有效等位基因数

(Ne)、观测杂合度(Ho)、期望杂合度(He)、近交系

数(inbreeding coefficient, Fis)、群体间奈氏标准遗

传距离(standard genetic distance, Dn)[17]，并对位点

偏离哈迪—温伯格平衡值(Hardy-Weinberg equilib-
rium, HWE)进行卡方检验。由于等位基因数可能

表 1    样品采样地点和数量

Tab. 1    Sites and the number of the samples in this study

群体

population
经纬度

latitude and longitude
样本数量

number
邗江(HJ)
Hanjiang population

+119°25′48″, +32°21′ 27

九江(JJ)
Jiujiang population

+116°, +29°43′48″ 28

石首(SS)
Shishou population

+112°30′36″, +29°44′24″ 27

吴江(WJ)
Wujiang population

+120°39′36″, +31° 27

F1
F1 population

+120°38′24″, +30°58′48″ 57

F2
F2 population

+120°38′24″, +30°58′48″ 59
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表 2    20对微卫星引物详细信息

Tab. 2    Detailed information for 20 pairs of microsatellite primers

组别

set
位点

locus
引物序列(5′-3′)

primer sequence(5′-3′)
重复单位

repeat unit

退火温度/°C
annealing

temperature

浓度/(μmol/L)
concentration

参考产物长度/bp
reference product

length

登录号

accession
number

Set A CID0474 F: FAM-GGGCGCTGTCTTGAAACAA (GT)12 55 0.075 126~158 FJ883334

R: TTGGGAATGAGCTGCTAACAAG

CID0173 F: FAM-CGTGCCGACTTTCCAGACTA (TG)7 0.175 212~254 FJ883248

R: CCAATTCCTTCACCTTGCTAATAC

CID1533 F: FAM-GCCCGCTTGCCATTCTCAGT (GA)44 0.100 306~336 FJ883458

R: GTCGACGATCTGTCCATCAGTGTG

CID0869 F: HEX-GCACGAGCCTCTAAAGTCCGTCAG (GT)8 0.150 434~442 FJ883407

R: CATAGCGCCACCGCGAGTTCA

Set B CID0042 F: FAM-CACGGATAAATCCAGATACACTCA (GT)8 55 0.150 124~132 FJ883183

R: GTCCGGCGACCAGACTCAC

CID0347 F: HEX-GTAACCCAACCGCTGAACCA (CA)12 0.100 184~208 FJ883304

R: TTCCCGTCTGAACATCGTGAT

CID0615 F: HEX-AGAGCCGTGAGGAGGAGGTTGG (GA)6…
(CA)16

0.125 228~256 FJ883360

R: ACTGGGGGCCCTTGTTTCTGC

CID1528 F: FAM-GCTGGTTTAAACAGGCACACCTTC (CT)18 0.125 320~338 FJ883453

R: TTGGGACGGAAAGCTGCTCTG

Set C CID0047 F: HEX-GTCCAGCACGGCCTTCTTCA (AC)8 55 0.100 134~150 FJ883185

R: GCATGTGTTCACTGCAGTTGTGTT

CID0382 F: FAM-CCAGCTTAGGCTAACTGTTTGTT (AC)17 0.100 200~214 FJ883312

R: CATGCTGCCAGTCACTCTTATTA

CID1531 F: HEX-CTACCCCGGGAAAATGTGTTTGTA (GT)23 0.150 360~384 FJ883456

R: GGCCCCCAGCGCAGTGTA

CID1532 F: FAM-CAATGCCCTTAAAACTATACTCTTG (CT)30 0.150 448~456 FJ883457

R: GAGACCTGGTTGAAAATAACTTGT

Set D CID0283 F: HEX-CATATAATTACTCAGGTGTGTG (GT)14 55 0.125 138~174 FJ883284

R: ACGAAAATTGTATCCGTCTTTGA

Ci390 F: HEX-TCCCTGATGGTTGCTATG (TG)18...
(TG)6

0.150 198~222 JX847639

R: TAGGAAATTGTGAATGACTTG

Ci398 F: HEX-GTTAAGTTTAGGTATTGGGTAG (CA)11 0.150 270~304 JX847640

R: CAGCAGGAAATGTAGATGG

CID1535 F: FAM-CGCTTGGGGACATAAATCATTG (CT)27 0.075 314~336 FJ883460

R: GAAACGGATACCCCCTTTATGC

Set E CID1512 F: FAM-GCGCGTTGTTTGGTGTGC (CT)22 55 0.100 132~154 FJ883438

R: GCAGGACTAGGATCGTGGTCATT

Ci240 F: FAM-AGCCTTTGTTTGGCATTA (TG)10 0.125 199~235 JX847631

R: CAGCAGGGAGTCCACTTT

Ci120 F: FAM-TTGGAGCACAAATGGAGA (CA)10 0.175 274~298 JX847629

R: TTGACGCTAGAGCAGACG

CID0598 F: HEX-CACCCACTGTTGATTTGAAGAGG (CA)9 0.100 316~352 FJ883358

R: AGCCGCAGGGTAAAAGTGATT
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会受抽样多少的影响，本实验采用FSTAT 2.9.3
软件对不同群体的等位基因丰度 (A r)进行计算
[18]。采用Cervus 3.0[19]软件计算多态性信息含量

(polymorphism information content，PIC)。采用

SPSS 20.0 [20]软件中非参数检验 (Kruskal-Wallis
test，KW test)对6个群体的Na、Ne、Ho、He、Ar和

PIC进行显著性检测。采用Arlequin 3.5[21]软件计

算6个群体的分子方差分析 (AMOVA)，并计算

6个群体两两之间的遗传分化指数(Fst)，利用排

列测验法(permutation test)进行显著性检验(重复

次数为1 000)。采用Mega 5.1[22]软件根据群体间奈

氏标准遗传距离构建UPGMA系统发育树。

2    结果

2.1    微卫星位点多态性

采用 2 0对微卫星引物对 6个草鱼群体共

225个个体进行了遗传变异分析，共得到341个等

位基因，每个位点得到7~26个等位基因，平均每

个位点的Na为17.050、Ne为10.733、Ho为0.780、
He为0.903、PIC为0.876(表3)。

2.2    草鱼群体遗传多样性

4个野生群体各位点平均变化范围 N a为

13.400~14.650、Ne为7.704~9.113、Ho为0.800~
0.833、He为0.865~0.889、Ar为12.701~14.253、
PIC为0.833~0.858；2个选育群体(F1，F2)以上参

数变化范围分别为13.000~13.950、6.602~6.736、
0.749~0.752、0.842~0.847、10.754~11.226、
0.819~0.821(表3)。对6个群体的平均Na、Ne、

Ho、He、Ar和PIC进行KW test检验，结果显示，

6 个 群 体 间 只 有 平 均 H e 和 平 均 A r 差 异 显 著

(P<0.05)，其中F1群体的平均Ar显著低于邗江、

九江和吴江群体。

HWE结果显示，在120个群体—位点组合中

有 6 2 个 位 点 显 著 偏 离 哈 迪 — 温 伯 格 平 衡

(P<0.05)，其中邗江群体有7个，九江群体有

9个，石首群体有12个，吴江群体有5个，F1群体

有15个，F2群体有14个(表3)。62个群体—位点组

合中，野生群体有8个组合其Fis值为负值，选育

群体有3个组合其Fis值为负值，其余的51个组合

的Fis均为正值，表现出一定的杂合子缺失。6个
群体的平均Fis均为正值，采用KW test检验6个群

体的Fis，结果显示，Fis值在6个群体间无显著性

差异(P>0.05)。

2.3    群体间的遗传分化

6个草鱼群体的AMOVA分析结果显示，

3.75%的变异来自群体间，96.25%的变异来自群

体内，整体的Fst值为0.038(P<0.01)(表4)。进一步

对6个群体间的Fst进行分析，结果显示，其数值

范围为0.013~0.072，其中遗传分化最小的是邗江

和吴江群体，遗传分化最大的是石首和F2群体，

两 两 群 体 之 间 均 存 在 极 显 著 差 异 的 F s t 值

(P<0.01)，而且F2群体与4个野生群体之间的遗传

分化系数比F1群体与4个野生群体之间的遗传分

化系数大(表5)。
对草鱼6个群体的Dn进行计算，结果显示，

6个群体遗传距离变化范围为0.316~0.671，遗传

距离最小的2个群体是九江和石首群体，最大的

2个群体是石首和F2群体，2个选育群体与野生群

体之间的遗传距离高于野生群体之间的遗传距

离(表5)。基于Dn用UPGMA法构建了6个群体的

系统发育树，结果显示，6个群体中4个野生群体

最先聚类为一支，再与F1群体聚为一支，F2群体

独立为一支(图1)。

3    讨论

等位基因数、杂合度和多态性信息含量是

群体遗传多样性评价的重要参数 [23]。本研究中，

6个草鱼群体平均每个位点的Na为17.050、Ne为

10.733、Ho为0.780、He为0.903、PIC为0.876(表3)。
6个草鱼群体遗传多样性高于池喜峰等 [ 2 4 ]对鲤

(Cyprinus carpio)易捕性状选育群体遗传多样性的

估计，也明显高于鲁翠云等[25]对于镜鲤选育群体

遗传多样性分析的结果，一方面说明本实验所

研究的6个群体具有较高的遗传多样性，具有进

一步选育的价值；另一方面也能说明，本实验

室自行开发的多重SSR-PCR体系内包含的微卫星

标记具有较高的多态性。根据Barker[26]对微卫星

选择的标准，每个微卫星标记至少应有4个等位

基因方能较好地用于遗传多样性的评估，本研

究中群体的平均Na远高于Barker[26]所界定的标准

(Na=17.050)，数据表明，本实验所采用的多重

SSR-PCR体系基本能够有效和灵敏地反映草鱼群

体的大部分遗传信息。

进一步分析6个群体遗传多样性参数的差

异，结果显示，6个群体间只有平均He和平均

Ar差异显著(P<0.05)，其余遗传多样性参数在群

体间无显著性差异(P>0.05)，其中F1群体的平均
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Ar显著低于邗江、九江和吴江群体，并且发现

2个选育群体除了在平均Na水平上，其余各遗传

多样性参数均小于4个野生群体。在选育的过程

中，发现F1群体的平均Ar显著低于邗江、九江和

吴江群体，而F2群体未表现出显著性的差异，这

可能是由于采样等原因存在的较小误差所造成

的。但总体分析，F1和F2选育群体的遗传多样性

相比野生群体有下降的趋势，这种情况在其他

物种的选育过程中同样出现过。赵广泰等[27]对连

续选育4代的大黄鱼(Larimichthys crocea)群体进行

遗传多样性研究，结果表明，随着选育的进

行，F1到F4遗传多样性参数呈下降趋势；郑荷子

等 [28]对连续4代鳜(Siniperca chuatsi)选育群体的

遗传多样性及遗传结构进行研究，其结果显

示，从F1到F4，遗传多样性参数逐渐下降。本实

验中，选育群体的遗传多样性虽有下降，但仍

处于一个较高的遗传多样性水平，这与本实验

室之前开展的对于草鱼野生群体 (邗江、九江、

石首、吴江)和选育群体(F1和F2)线粒体DNA控制

区D-loop的遗传变异分析所得到的结果不尽相

同，之前实验所得到的选育群体遗传多样性下

降较为明显，推测其原因可能是由于线粒体DNA
具有母系无性遗传特点，对于遗传漂变的影响

会更为敏感，因此利用线粒体DNA部分片断分

析群体遗传漂变现象存在过分夸大的可能性 [29]，

其他学者同样指出，当对一个物种运用不同的

标记进行遗传多样性分析时，可能会产生不同

的结果[30]，因此有必要运用不同的分子标记对后

代群体的遗传多样性进一步分析，以检验当前

微卫星标记和线粒体DNA部分片断分析所得结果。

通过各个位点哈迪—温伯格平衡的卡方检

验发现，4个野生群体中偏离哈迪—温伯格平衡

的位点有5~12个，F1和F2群体中偏离平衡的位点

分别有15个和14个。此结果首先可能是由于2个
选育群体所采集的样本量多于4个野生群体样本

量致使采集到的近缘个体增加所导致的 [24]；其

次，也可能由于F1和F2选育群体的基因型频率发

生了改变所导致，这说明经过人工定向选育，

表 4    草鱼6个群体间遗传差异的分子方差分析

Tab. 4    Analysis of molecular variance (AMOVA) of
six populations of C. idella

变异来源

source of variation
自由度

df

平方和

sum of
squares

变异组分

variance
components

变异百分比/%
percentage of

variation
群体间
among populations 5 159.981 0.335 71Va 3.75

群体内
within populations 428 3 684.007 8.607 49Vb 96.25

总体
total 433 3 843.988 8.9432

注：Fst=0.038(P<0.01);Va为群体间方差组分, Vb为群体内方差组分

Notes：Fst=0.038(P<0.01); Va is variance component among popula-
tions, Vb is variance component within populations

表 5    草鱼6个群体间遗传分化Fst值和奈氏标准

遗传距离(Dn)

Tab. 5    Genetic differentiation Fst values and Nei’s genetic
distance Dn among six populations of C. idella

邗江

Hanjiang
九江

Jiujiang
石首

Shishou
吴江

Wujiang F1 F2

邗江

Hanjiang 0.384 0.416 0.439 0.492 0.565

九江

Jiujiang 0.032* 0.316 0.352 0.585 0.478

石首

Shishou 0.051* 0.024* 0.475 0.505 0.671

吴江

Wujiang 0.013* 0.019* 0.037* 0.548 0.476

F1 0.020* 0.043* 0.063* 0.024* 0.594

F2 0.027* 0.049* 0.072* 0.031* 0.032*

注：*代表P<0.01，对角线以上是奈氏标准遗传距离(Dn)，对角线以

下是遗传分化指数(Fst)
Notes：* represents P<0.01, Nei's genetic distance (above diagonal) and
Fst (below diagonal)

JJ

SS

HJ

WJ

F
1

F
2

0.1

 
图 1    基于奈氏标准遗传距离构建的6个草鱼群体的

UPGMA系统发育树

JJ. 九江群体；SS. 石首群体；HJ. 邗江群体；WJ. 吴江群体；F1.
F1群体；F2. F2群体

Fig. 1    The UPGMA phylogenetic tree of the six C.
idella populations based on Nei’s genetic distance

JJ. Jiujiang population; SS. Shishou population; HJ. Hanjiang popula-
tion; WJ.Wujiang population; F1. F1 population; F2. F2 population
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群体的遗传结构已经发生了一些变化，体现了

一定的人工定向选育效应；再者，本实验繁育

过程中的雌雄比大约为1∶1 [3 ]，但是有研究表

明，在繁育时雄性之间具有竞争性，会导致个

别雄性后代个数增加，且个头越大，体质量越

重，肥满度越高的个体在竞争时更具有优势，

往往后代越多 [31-32]，因此在随机交配的情况下会

出现后代各家系数目不均衡的现象，进而导致

群体遗传漂变的发生，使其后代出现偏离哈迪—
温伯格平衡的位点增多；同时，有些学者认为

在水产动物中杂合子缺失是形成偏离哈迪—温

伯格平衡状态的因素之一[33]，本实验中，野生群

体偏离哈迪—温伯格平衡位点的Fis>0的比例占

到75.76%，而选育群体偏离哈迪—温伯格平衡位

点的Fis>0的比例高达89.66%，Fis>0表明群体存

在杂合子缺失的现象，而本实验所研究的选育

群体相比野生群体杂合子缺失的现象更明显，

有研究表明，近亲交配是造成杂合子缺失现象

的原因之一 [34]，这与分析2个选育群体的遗传多

样性，发现其有所下降的结果相一致。因此在

本实验中，认为F1和F2选育群体存在这种不平衡

的遗传结构是由于样本量、人工选育、交配方

案和近亲交配等多种因素所共同造成的，这为

今后制定出更加合理有效的选育方案提供参考。

AMOVA分析结果显示，来自群体间的变异

达到3.75%，96.25%的变异是来自于群体内个体

间，说明各个群体间的遗传分化程度较低。

Fst是反映群体间遗传分化程度的重要参数，本

实验中，6个群体间F s t=0.038(P<0.01)，根据

Wright[35]对Fst的划分，6个群体间遗传分化程度

处于较低的水平。进一步分析各个群体间Fs t，

结果发现，只有石首群体与F1和F2群体之间的

Fst大于0.05，处于中等分化，其余两两群体间的

Fst均小于0.05，其分化程度较低，这可能是由于

最初建立基础群体时，石首群体(11尾)在其中所

占的比例较低，导致其对后代的遗传贡献率较

低，进而导致其和选育后代的遗传分化较明

显。本研究发现，F2群体与4个野生群体之间的

遗传分化指数比F1群体与4个野生群体之间的遗

传分化指数大，而且从Dn角度分析，2个选育群

体与野生群体之间的遗传距离高于野生群体之

间的遗传距离，这与分析群体间Fst时得出的结

论相同。根据Dn建立的UPGMA系统发育树得到

了相同的结果，即2个选育群体和野生群体之间

的亲缘关系比4个野生群体之间的亲缘关系要

远。以上研究表明，在人工定向选育压力下，

2个选育群体与野生群体之间已经出现了一定水

平的遗传分化，而且F2群体相比F1群体分化更明

显，2代选育群体的遗传结构已发生变化，但由

于选育世代较短和选育方案等原因，这种分化

仍不显著，总体尚处于较低水平，表明本实验

所研究的选育群体还有进一步选育的潜力。

本研究采用多重SSR-PCR方法对草鱼4个野

生群体和2个选育群体进行了遗传变异分析。研

究表明，经过2个世代选育后，2个选育群体相比

4个野生群体其遗传多样性虽有部分下降，但仍

处于较高水平；2个选育群体的遗传结构已发生

变化，但遗传分化尚不明显，而且有数据表

明，草鱼F2选育群体相比F1群体，其体质量增长

速率更快、规格更整齐，总体的选育效果较为

明显，可以认为在现阶段草鱼选育过程中，选

育群体仍具有一定的选育价值，这为今后开展

草鱼选择育种工作打下了坚实的基础，也为其

他物种的选育工作提供了参考。
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Genetic variability in wild and selected populations of
Ctenopharyngodon idella using microsatellite markers
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Abstract: To evaluate the genetic diversity and population structure in two generations of selected populations
after using selective breeding, we carried out the genetic analysis in four wild populations (Hanjiang, Jiujiang,
Shishou, Wujiang) and two selected populations (F1 and F2) of Ctenopharyngodon idella using a multiplex mi-
crosatellite PCR method. The results showed that the genetic variations of six C. idella populations were relative
high and the genetic diversity parameters of two selected populations lower than wild populations except for aver-
age number of alleles (Na). The Hardy-Weinberg equilibrium results showed that 62 loci of the 120 population-
locus combinations deviated significantly from the Hardy-Weinberg equilibrium. The Fis of 51 loci were positive
value while the others were negative in the 62 population-loci combinations. The AMOVA analysis showed that
3.75% of the variation were among populations, and 96.25% of that were within populations. The overall genetic
differentiation index (Fst) was 0.038. The Fst analysis showed that the Fst values between the Shishou population,
F1 population and F2 population were higher than 0.05, which were moderately differentiated. There was lower dif-
ferentiation among the remaining populations. The Fst between F2 population and four wild populations were high-
er than those between F1 population and four wild populations. The Nei’s genetic distance (Dn) results showed that
the Dn values between two selected populations and four wild populations were higher than those among four wild
populations. The UPGMA phylogenetic tree based on Nei’s genetic distance showed genetic relationships between
selected populations and wild populations were farther than those among four wild populations. The above results
showed that the genetic diversity of two selected populations decreased compared to four wild populations, but
they still have higher level of genetic diversity. The selective breeding had already changed population structure of
two selected populations, but the change was not obvious. The results in this study provided an important refer-
ence for the establishment of a more complete and effective breeding program.
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