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入侵地和原产地太湖新银鱼群体遗传结构

刘红艳，  李存耀，  熊    飞 *

(江汉大学生命科学学院，湖北 武汉    430056)

摘要：  为了探讨太湖新银鱼快速适应新环境和快速入侵的遗传学机制，本研究利用
10个微卫星位点对5个入侵地和2个原产地的群体遗传结构进行了分析。遗传多样性参数
结果显示，入侵地滇池、邛海、抚仙湖和三峡库区群体的遗传多样性水平比原产地高，
入侵地洱海群体的遗传多样性水平低于原产地太湖而高于巢湖群体，原产地巢湖群体的
遗传多样性最低。遗传距离和UPGMA聚类结果表明邛海群体和其他群体的遗传关系最
远，太湖与抚仙湖的遗传关系最近。ANOVA显示大多数遗传变异存在于太湖新银鱼群
体内(95.78%)，群体间的遗传变异为4.22%，固定系数(Fst=0.0422)显著，表明太湖新银鱼
群体间存在显著的小尺度遗传分化，两两遗传分化指数也证实了这一点。MVSP主成分
分析显示邛海、三峡库区、巢湖和滇池群体有明显的分化。由此推断，高水平的遗传多
样性和显著的遗传结构差异性可能是太湖新银鱼成功入侵的重要原因。
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鱼类入侵是指外来鱼类由原生态地通过某

种途径到达其历史上没有分布的新生态环境 ,在
新生境繁殖、扩散并对入侵地生态系统、生物

多样性或人类生活造成生态损害或经济损失的

过程 [1]。近年来，随着人类活动的扩张和全球环

境的变化，鱼类入侵引起的危害日益显现，已

成为一个严重的生态问题 [2-8]。鱼类的入侵已在

我国许多水系造成严重危害，如云贵高原上的

湖泊不同程度地受到鱼类入侵的影响，是土著

鱼类物种多样性显著降低以及种群数量急剧下

降的主要因素[9-10]。

太湖新银鱼(Neosalanx taihuensis)，属于银鱼

科(Salangidae)，新银鱼属(Neosalanx)，是陈氏短

吻银鱼(Neosalanx tangkahkeii)的同种异名 [11]。原

产于长江中下游及其附属湖泊(如太湖、巢湖等)。
20世纪80年代，作为经济鱼类，被广泛引入到我

国不同大小的湖泊和水库中。太湖新银鱼进入

滇池、洱海和抚仙湖后与当地土著鱼类形成食

物和生态位竞争，导致后者资源衰竭 [2, 5]。太湖

新银鱼引入到邛海后已形成自然繁殖群体[12]。太

湖新银鱼也已在三峡库区各江段渔获物中频频

出现，且捕捞数量逐年增多[13]。太湖新银鱼能快

速适应当地环境形成自然繁殖群体，相对土著

鱼类处于明显的优势地位，导致当地土著鱼类

群体数量的急剧下降甚至灭绝，对入侵地生态

系统和生物多样性造成极大的破坏。

遗传多样性被认为是影响外来物种入侵成

功的重要因素之一 [14-15]。目前对于太湖新银鱼群

体遗传多样性的研究，主要是针对原产地或原

产地的单个湖泊 [16-22]，还没有关于太湖新银鱼入

侵地和原产地遗传多样性对比研究。本研究从

分子生态学的角度对比分析入侵地和原产地太

湖新银鱼的遗传多样性和遗传结构，旨在揭示

其群体的遗传多样性水平和遗传结构差异、群

体间和群体内的遗传分化情况，探讨其入侵进

化过程和快速入侵遗传学机制，为太湖新银鱼
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的入侵控制和管理提供科学依据。

1    材料与方法

1.1    样本采集和DNA提取

调查太湖新银鱼入侵地和原产地，确定采

样地点 (表1)。原产地的采样点为太湖和巢湖，

入侵地的采样点为三峡库区、邛海、洱海、滇

池和抚仙湖。将整条鱼样本置于95%乙醇中带回

实验室。取保存于乙醇中的样品约 2 0  m g，

0.9%的生理盐水浸泡约12 h(期间更换生理盐水

3~4次)，用标准的酚—氯仿法提取DNA。获得的

DNA用核酸蛋白分析仪检测其纯度和浓度，最

终DNA模板浓度定量在20 ng/μL，保存于冰箱

备用。

1.2    微卫星分析

采用本实验室筛选的重复性稳定、多态性

好的10对微卫星引物进行群体遗传研究，微卫星

位点为Nt38、Nt39、Nt45、Nt49、Nt50、Nt54、
Nt59、Nt61、Nt63和Nt79[23]。PCR反应总体积为

10 μL，包括Taq DNA聚合酶0.5 U(Fermentas)，
dNTP 0.2 mmol/L，MgCl2 2.0 mmol/L，1×Buffer，
引物0.2 μmol/L，DNA模板约20 ng，补充灭菌蒸

馏水至 10  μL。 PCR扩增程序为 95  °C预变性

5 min，接着进行35个循环：94 °C变性40 s、56 °C
退火 3 0  s、 7 2  ° C延伸 4 0  s，最后 7 2  ° C延伸

10 min。反应在PTC100型PCR仪上进行。扩增产

物用非变性的8%聚丙烯酰胺凝胶电泳进行分

离，并通过银染法进行检测。

1.3    数据分析

根据DNA Marker标记和微卫星DNA的迁移

率，读取各等位基因条带。利用CONVERT 1.3.1
软件[24]将各群体等位基因条带矩阵转换为相关分

子遗传学软件所需的格式。用Genepop 1.2软件 [25]

计算各遗传多样性参数，包括各位点的等位基

因数目(Na)、有效等位基因数目(Ne)、观测杂合

度(Ho)、期望杂合度(He)、Shannon信息指数(I)。

用PIC-CALC 0.6软件计算多态性信息指数(PIC)。
分子变异方差分析用ANOVA软件 [26]计算，

检测群体内和群体间的遗传变异情况，计算中

考虑微卫星等位基因的大小差异，所有多重比

较中的P值都进行泊松校正。群体间遗传距离、

遗传分化指数用Arlequin 3.1软件 [27]计算，并通过

基于基因型频率的Exact检测来判别遗传分化的

显著性。通过IBDWS 3.23软件 [28]中的Mantel检验

程序，对不同种群遗传距离和地理距离的相关

性进行检验(参数设定为10 000次重复)。
基于Nei′s遗传距离，采用NTSYS-PC 2.1软

件 [29]中的SAHN程序和非加权组平均法(UPGMA)
进行聚类，并结合MVSP 3.1软件 (http://www.
kovcomp.com/mvsp)基于等位基因频率对群体遗

传分化进行主成分分析，分析群体间的相互遗

传关系。

2    结果

2.1    遗传多样性

观测杂合度：邛海>抚仙湖>三峡库区>滇

池>太湖>洱海>巢湖；期望杂合度：滇池>邛

海>抚仙湖>三峡库区>太湖>洱海>巢湖 (表2)；

表 1    太湖新银鱼样本采集情况

Tab. 1    Sampling sites and situations for N. taihuensis

采集地点

sample site
样本数/尾

sample number
所属地

nature of area
引入时间

introduction time
水域面积/km2

water area
经度/纬度

longitude/latitude

太湖 TH 68 原产地 2338 E 120°19′/N 31°25′

巢湖 CH 75 原产地 750 E 117°53′/N 31°51′

三峡库区 SX 85 入侵地 1084 E 106°15′/N 29°17′

邛海 QH 109 入侵地 1991年 309 E 102°18′/N 27°32′

洱海 EH 112 入侵地 1980年 246 E 100°12′/N 26°35′

滇池 DC 70 入侵地 1979年 298 E 102°42′/N 24°50′

抚仙湖 FXH 65 入侵地 212 E 100°19′/N 24°19′
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表 2    太湖新银鱼7个群体的遗传多样性参数

Tab. 2    The genetic diversity parameters of seven populations of N. taihuensis

群体

population
参数

parameter

位点 locus
总体

totalNt38 Nt39 Nt45 Nt49 Nt50 Nt54 Nt59 Nt61 Nt63 Nt79

太湖 TH Na 3.000 2.000 2.000 7.000 5.000 3.000 4.000 4.000 7.000 5.000 4.200

Ne 2.359 1.769 1.110 3.564 2.043 1.373 1.322 1.549 2.570 2.602 2.026

Ho 0.438 0.298 0.104 0.688 0.417 0.250 0.192 0.271 0.542 0.417 0.361

He 0.582 0.439 0.100 0.727 0.516 0.274 0.246 0.358 0.617 0.622 0.448

PIC 0.510 0.340 0.094 0.676 0.459 0.248 0.223 0.331 0.584 0.571 0.403

I 0.968 0.626 0.205 1.477 0.940 0.512 0.476 0.705 1.331 1.210 0.845

巢湖 CH Na 3.000 2.000 2.000 6.000 3.000 2.000 2.000 4.000 6.000 5.000 3.500

Ne 2.612 1.465 1.043 2.228 1.738 1.064 1.394 1.314 2.084 2.166 1.711

Ho 0.417 0.229 0.236 0.542 0.458 0.063 0.255 0.229 0.333 0.542 0.307

He 0.624 0.321 0.041 0.557 0.429 0.061 0.286 0.242 0.526 0.544 0.363

PIC 0.540 0.267 0.040 0.524 0.350 0.059 0.243 0.219 0.488 0.500 0.323

I 1.019 0.498 0.101 1.172 0.679 0.139 0.456 0.469 1.069 1.065 0.667

三峡库区 SX Na 3.000 2.000 3.000 6.000 3.000 3.000 3.000 4.000 7.000 6.000 4.000

Ne 2.722 1.644 1.252 2.512 2.643 1.228 1.199 1.993 3.425 1.947 2.056

Ho 0.304 0.256 0.178 0.600 0.395 0.205 0.133 0.511 0.681 0.614 0.388

He 0.640 0.396 0.204 0.609 0.629 0.188 0.168 0.504 0.716 0.492 0.454

PIC 0.558 0.315 0.188 0.574 0.550 0.172 0.159 0.430 0.662 0.428 0.404

I 1.047 0.581 0.404 1.276 1.033 0.366 0.359 0.860 1.439 0.924 0.829

邛海 QH Na 3.000 2.000 3.000 7.000 3.000 3.000 2.000 3.000 6.000 4.000 3.600

Ne 2.880 1.704 1.314 4.122 2.039 1.319 1.546 1.314 3.569 2.158 2.196

Ho 0.604 0.125 0.104 0.854 0.521 0.271 0.333 0.271 0.745 0.438 0.427

He 0.660 0.418 0.241 0.765 0.515 0.245 0.357 0.241 0.728 0.542 0.471

PIC 0.579 0.328 0.219 0.718 0.447 0.226 0.291 0.219 0.690 0.439 0.416

I 1.078 0.604 0.455 1.540 0.865 0.480 0.538 0.455 1.525 0.875 0.841

洱海 EH Na 3.000 2.000 2.000 6.000 4.000 4.000 2.000 4.000 6.000 5.000 3.800

Ne 2.712 1.573 1.255 3.969 1.973 1.111 1.230 1.606 2.224 2.321 1.997

Ho 0.667 0.146 0.063 0.604 0.438 0.104 0.167 0.375 0.438 0.458 0.346

He 0.638 0.368 0.205 0.756 0.499 0.101 0.189 0.381 0.556 0.575 0.427

PIC 0.559 0.298 0.182 0.708 0.460 0.098 0.169 0.343 0.523 0.507 0.385

I 1.047 0.551 0.356 1.517 0.957 0.254 0.334 0.712 1.175 1.068 0.797

滇池 DC Na 3.000 2.000 2.000 5.000 4.000 4.000 2.000 4.000 5.000 4.000 3.500

Ne 2.771 1.999 1.180 4.597 1.985 1.418 1.571 2.126 2.036 2.298 2.198

Ho 0.417 0.178 0.042 0.702 0.479 0.244 0.205 0.542 0.426 0.535 0.377

He 0.646 0.505 0.154 0.791 0.501 0.298 0.368 0.535 0.514 0.572 0.488

PIC 0.567 0.375 0.141 0.748 0.432 0.279 0.297 0.484 0.470 0.475 0.427

I 1.059 0.693 0.287 1.566 0.865 0.619 0.550 0.979 1.007 0.943 0.857

抚仙湖 FXH Na 3.000 2.000 2.000 7.000 3.000 5.000 2.000 3.000 8.000 6.000 4.100

Ne 2.442 1.800 1.358 3.313 1.669 1.636 1.306 1.542 2.185 2.404 1.965

Ho 0.333 0.333 0.104 0.688 0.438 0.438 0.188 0.354 0.542 0.604 0.402

He 0.597 0.449 0.266 0.706 0.405 0.393 0.237 0.355 0.548 0.590 0.455

PIC 0.522 0.346 0.229 0.649 0.359 0.351 0.207 0.324 0.519 0.546 0.405

I 0.988 0.637 0.433 1.384 0.713 0.751 0.397 0.655 1.209 1.199 0.837
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Shannon信息指数：滇池>太湖>邛海>抚仙湖>三
峡库区>洱海>巢湖；多态性信息指数大小排序

与期望杂合度的排序一致。入侵地滇池、邛

海、抚仙湖和三峡库区群体的观测杂合度、期

望杂合度和多态性信息指数高于原产地太湖和

巢湖群体；入侵地洱海群体低于太湖而高于巢

湖。滇池群体的Shannon信息指数高于原产地太

湖和巢湖群体；邛海、抚仙湖、三峡库区和洱

海的Shannon信息指数低于太湖群体而高于巢湖

群体。总体来看，入侵地滇池、邛海、抚仙湖

和三峡库区群体的遗传多样性水平比原产地

高，入侵地洱海群体的遗传多样性水平低于原

产地太湖而高于巢湖群体，原产地巢湖的各个

遗传参数均反映了其遗传多样性最低。

2.2    遗传距离与聚类分析

群体间的遗传距离为0.0062~0.1013，邛海群

体与巢湖的遗传距离最大，太湖和抚仙湖群体

遗传距离最小(表3)。UPGMA聚类分析结果见图

1。原产地太湖与入侵地抚仙湖群体首先聚在一

起，而后与洱海和滇池聚成一分支，巢湖和三

峡库区聚成一分支，这两个分支聚类后再和邛海聚

在一起。由此可见，邛海群体和其他群体的遗

传关系最远，太湖与抚仙湖的遗传关系最近。

IBD检验结果显示遗传距离与地理距离不相

关(R=0.195, P=0.239)(图2)，表明太湖新银鱼群体

不遵循地理距离模型。
2.3    遗传分化

分子方差分析(ANOVA)(表4)显示，大多数

遗传变异存在于太湖新银鱼群体内(95.78%)，群

体间的遗传变异为4.22%，固定系数(Fst=0.0422)
显著，这表明太湖新银鱼7个群体间存在显著的

小尺度遗传分化。群体两两比较的21个组合中，

18(85.7%)个组合中存在两个群体间显著的遗传

表 3    太湖新银鱼群体两两遗传距离(下三角)和
遗传分化指数(上三角)

Tab. 3    Pairwise genetic distance (below diagonal) and
genetic differentiation (above diagonal) of

N. taihuensis populations

群体

population
太湖

TH
巢湖

CH
三峡库区

SX
邛海

QH
洱海

EH
滇池

DC
抚仙湖

FXH
太湖

TH
0.0354* 0.0249* 0.0670* 0.0046 0.0203* 0.0024

巢湖

CH
0.0261 0.0411* 0.1198* 0.0351* 0.0638* 0.0324*

三峡库区

SX
0.0275 0.0271 0.0675* 0.0317* 0.0492* 0.0281*

邛海

QH
0.0669 0.1013 0.0736 0.0596* 0.0747* 0.0827*

洱海

EH
0.0073 0.0259 0.0304 0.0560 0.0262* 0.0105

滇池

DC
0.0230 0.0471 0.0520 0.0794 0.0238 0.0230*

抚仙湖

FXH
0.0062 0.0240 0.0320 0.0847 0.0122 0.0261

注：*.两者有显著性差异，P＜0.01
Notes: *. there was significant difference between two populations,
P＜0.01

 
图 1    基于Nei’s遗传距离的UPGMA聚类图

Fig. 1    UPGMA clustering result based on
Nei’s genetic distance

 
图 2    Mantel检验遗传距离与地理距离相关性

Fig. 2    Correlation of genetic distance and
geographic distance by Mantel test

表 4    太湖新银鱼群体遗传结构ANOVA分析

Tab. 4    ANOVA analysis of genetic structure in
N. taihuensis populations

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
variation

群体间

among populations
6 69.613 0.095 4.22

群体内个体间

among individuals
within populations

329 814.969 0.321 14.27

个体水平

within individuals
336 616.5000 1.834 81.51

总变异

total
671 1501.082 2.251
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分化(P<0.01)(表3)，这也证实群体间遗传分化较

为显著。邛海与其他群体平均遗传分化指数值

最大(平均Fst=0.0786)，其次为巢湖与其他群体平

均遗传分化指数(平均Fst=0.0546)。邛海与巢湖的

遗传分化最大(Fst=0.1198)。两两组合中没有检测

到两个群体间显著遗传分化的为太湖vs.抚仙湖、

太湖vs. 洱海、抚仙湖vs. 洱海。

MVSP分析前3个主成分的三维坐标图见图

3，可以看出邛海群体、三峡库区群体和其他群

体分别分布在3个不同的空间维度，表明邛海群

体、三峡库区群体已有明显的遗传分化。为了

更清楚地分析太湖新银鱼群体之间的遗传分化

关系，又将除邛海和三峡库区群体以外的5个群

体单独构建第一、二主成分的二维坐标图 (图

4)，图中明显地把巢湖和滇池群体独立出来，它

们与其他群体间也有一定程度的分化。

3    讨论

对于许多入侵种来说，最初的种群常常是

由原产地的少数个体繁衍而来，入侵过程中可

能会受到奠基者效应的影响，遗传多样性水平

会低于原产地[30]。但情况往往并非如此，Bossdorf

等 [31]比较了13个外来植物种原产地与入侵地的遗

传多样性，发现大多数种类入侵地与原产地的

遗传多样性水平相当，2个种的入侵地的遗传多

样性比原产地的水平高，只有4个种入侵地的遗

传多样性低于原产地的水平。本研究结果同样

也证实了这一点，本研究的5个入侵地的太湖新

银鱼群体中，4个入侵群体的遗传多样性高于原

产地，1个入侵群体低于原产地太湖群体而高于

原产地巢湖群体的遗传多样性。究其原因，可

能与多次引种、种内杂交等过程相关。在20世纪

80年代初期，太湖新银鱼作为优良经济鱼类，曾

先后多次被引入到我国各大湖泊和水库，尤其

是云南高原湖泊[32]，这样与原产地地理上相隔甚

远的群体经过多次引种，在引入地同一地点进

行混合、杂交，能够产生新的基因型，有可能

导致遗传多样性的增加[14]。因此，多次引种可以

在很大程度上弥补奠基者效应造成的遗传多样

性水平的下降。

Reed等 [33]研究发现种群的遗传多样性水平

 
图 3    太湖新银鱼7个群体的三维散点图

Fig. 3    3D scatter plot of seven N. taihuensis populations

 
图 4    太湖新银鱼5个群体的二维散点图

Fig. 4    2D scatter plot of five N. taihuensis populations
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与种群适合度存在显著的正相关。高水平的遗

传多样性可以使入侵种通过快速进化来适应引

入地的新生境，有助于其定居和扩散。研究证

明太湖新银鱼在引入地能很快地适应新的环

境，成为引入地的优势种，甚至成为入侵种，

造成当地土著鱼类种群的衰退甚至灭绝 [9-10， 34]。

从本研究4个入侵地的遗传多样性高于原产地来

看，入侵地高水平的遗传多样性有可能赋予太

湖新银鱼更高的进化潜力。如在原产地长江流

域有春季和秋季两个繁殖群体 [35-36]，而在入侵地

云南高原湖泊，由于环境水温较高，一年四季

均有繁殖群体[37-38]，增加了种群的适合度。

本研究发现，原产地巢湖的遗传多样性最

低。环境监测资料表明，近年来巢湖富营养化

程度不断加重、蓝藻频繁暴发，巢湖浮游动物

尤其是枝角类数量要比太湖及其他湖泊低很

多，再加上巢湖的刀鲚(Coilia ectenes)泛滥，对

银鱼形成了食物和生态位的竞争压力[39]。多方面

的因素造成了巢湖的太湖新银鱼数量急剧下

降，大量个体的消失可能会致使其携带的遗传

多样性消失，从而造成原产地巢湖群体遗传多

样性的降低。

分子变异分析表明，太湖新银鱼遗传变异

主要存在于群体内(95.78%)，群体间的遗传变异

为4.22%，固定系数存在显著差异，且两两遗传

分化指数分析显示，多数群体间的遗传差异显

著，说明太湖新银鱼群体间存在显著的遗传分

化。相比较而言，邛海群体与其他 6 个群体间的

遗传分化指数最大，从UPGMA聚类图中也可以

看出邛海群体与其他群体间具有明显的分化。

同时巢湖、三峡库区、滇池群体分别与其他群

体间也有一定程度的分化，MVSP主成分分析的

三维坐标图和二维坐标图也同时证实了这一

点。太湖新银鱼在长江中下游分布广泛，具丰

富的天然地理种群，史杰蔷 [21]利用线粒体Cytb标
记对8个原产地的太湖新银鱼群体分析也显示其

原产地群体间的遗传分化显著，Zhao等 [22]也得出

太湖新银鱼群体间遗传分化显著，并且部分种

群内有亚种群的分化。原产地群体间遗传结构

具有显著的差异性，因而较易于适应引入地变

化的环境，这可能是太湖新银鱼引种成功率高

和快速入侵的原因之一。

入侵物种的遗传变异可用来确定入侵物种

的地理起源 [40]。UPGMA聚类分析显示云贵高原

湖泊群体和太湖群体聚为一个类群，三峡库区

群体和巢湖群体聚为一个类群，邛海群体为一

个类群。太湖新银鱼的传播可以借助于人为力

量，如人为的引种，也可依靠其自身的游泳扩

散能力。太湖新银鱼于20世纪80年代初相继引入

云贵高原的滇池 [41]、洱海 [42]、星云湖 [43]，20世纪

90年代引入邛海 [12]，并形成繁殖群体，然而抚仙

湖和三峡库区并没有人为引入太湖新银鱼的记

录。抚仙湖西南面有隔河与上游的星云湖相

通，太湖新银鱼由星云湖经隔河游入抚仙湖，

在抚仙湖快速扩散并形成能自然繁殖的群体 [44]。

三峡库区在完成175 m蓄水目标后，使得库区形

成一个生态位严重空缺的湖泊生态系统，长江

中下游太湖新银鱼迁移到库区大量繁殖，迅速

建群[13]。因此，推测太湖新银鱼入侵的主要途径

为人为扩散和自然扩散，滇池、洱海和邛海群

体为人为因素造成的不同入侵起源，抚仙湖则

是由一个入侵群体经过大量繁殖，再自然扩散形成，

三峡库区群体则由自然扩散的群体大量繁殖而

成。并且，由本研究的遗传关系可以推测抚仙

湖和洱海群体的源种群可能是太湖群体。

本研究显示太湖新银鱼多数入侵地群体具

有比原产地群体更高的遗传多样性，可能是由

于多次引种至同一地点进行混合、杂交，导致产

生新的基因型，从而造成遗传多样性的增加 [32]。

太湖新银鱼群体具有显著的遗传结构差异性，

这种特性较易于适应引入地环境，可能是太湖

新银鱼引种成功率高和快速入侵的重要原因。
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Population genetic structure of Neosalanx taihuensis between invasive and
original areas revealed by microsatellite DNA

LIU Hongyan,    LI Cunyao,    XIONG Fei *

(School of Life Sciences, Jianghan University, Wuhan    430056, China)

Abstract: Neosalanx taihuensis is a small-sized freshwater fish from the Salangidae family, and is found mainly in
the middle and lower reaches of the Yangtze River, including its tributaries and affiliated lakes. N. taihuensis has a
high commercial value, and was therefore introduced to lakes and reservoirs in many Chinese provinces during the
1980s. It very rapidly adapted to the new conditions present in these lakes and reservoirs, quickly becoming the
dominant species of fish. This caused a population decline in several native species, which led to notable changes
in the community structure of fish and even local extinctions. It is currently understood that the level of genetic
variation present in a population influences its ability to adapt to changing conditions. Therefore, in order to better
understand the genetic mechanisms that allow N. taihuensis to successfully invade and adapt to new ecosystems,
10 microsatellite loci were performed to comparatively analyze population genetic structure of N. taihuensis
between 5 invasive areas and 2 original areas. Genetic diversity parameters indicated that invasive populations
from Dianchi Lake, Qionghai Lake, Fuxianhu Lake and Three Gorges reservoir had higher levels of genetic
diversity than those living in original areas of Taihu Lake and Chaohu Lake, and invasive population from Erhai
Lake had the lower level of genetic diversity than that from Taihu Lake, but higher level of genetic diversity than
that from Chaohu Lake, whilst original area of Chaohu Lake had the lowest level of genetic diversity. The value of
pairwise genetic  distance was from 0.0062 to 0.1013.  The genetic  distance between Qionghai  and Chaohu
populations was the greatest, whilst the genetic distance between Taihu Lake and Fuxianhu Lake populations was
the smallest. Both genetic distance and UPGMA clustering results showed that the Qionghai population had the
farthest genetic relation with the other populations, whilst relationship between Taihu Lake and Fuxianhu Lake
populations was the nearest. ANOVA analysis revealed most of the total variation occurred within populations
(95.78%) and a small amount of differentiation among populations (4.22%). Fst value (0.0422) was significant,
which exhibited a low and significant population differentiation. Out of 21 pairwise comparisons of populations,
significant genetic divergence was detected in 18 pairs (85.7%) of populations, which also confirms the significant
population differentiation. The value of Fst between Qionghai Lake and Chaohu Lake populations was maximum
among all pairwise comparisons. Significant genetic differentiation was not found in three pairs of populations:
Taihu Lake vs. Fuxianhu Lake, Taihu Lake vs. Erhai Lake and Fuxianhu Lake vs. Erhai Lake. MVSP principal
component analysis demonstated the populations from Qionghai Lake, Three Gorges reservoir, Chaohu Lake and
Dianchi Lake displayed a clear differentiation. It could conclude that high level of genetic diversity and the
significant difference of genetic structure might be the important reasons for successful invasion of N. taihuensis.
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