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摘要：为进一步了解鲇这一广布种的遗传多样性与种群遗传结构，阐明该经济鱼类的种
群历史动态，本研究对我国长江(上游、中游)、珠江、福建、海南、辽河地区的野生鲇
样本进行mtDNA Cytb基因序列测定与种群遗传多样性和遗传结构分析。结果显示，在所
分析的216个序列样本中，共检测出78个单倍型，其中Hap_45在鲇不同群体中分布最为
广泛；鲇总群体具有较高的单倍型多样性(Hd=0.948±0.009)和核酸多样性(Pi=0.017 99±
0.000 55)，暗示了其自然种群数量的相对稳定；单倍型系统发育与网络关系图分析显
示，78种单倍型被分为4个分支，且不同单倍型分布相对集中，划分为4个谱系。中性检
验与错配分析表明，不同水系野生鲇种群(4个谱系)在约晚更新世时期(0.04~0.05 百万年)
经历过近期种群扩张事件。
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探究江河渔业资源种群遗传多样性是实现

合理开发和可持续发展的基础。种群遗传结构

的研究不仅可以为了解渔业资源环境适应、区系

分布和种群结构等方面提供生物学基础信息 [1-2]，

同时也可以为人类制定科学合理的保护与开发

措施提供理论依据 [3]。近年来，随着分子生物学

技术在渔业资源种群遗传结构中的广泛应用，

解决了渔业资源中行为学和形态学难以区分的

遗传结构难题 [4]。目前，分子遗传学技术已经被

广泛应用于江河渔业资源物种鉴定、种群结构

和遗传分化等研究中[3，5-8]。线粒体DNA (mtDNA)
是解决种群差异与生物地理关系的有效工具 [9]。

鱼类线粒体细胞色素b基因(Cytb)进化速率适中，

在一定的进化尺度内不受饱和效应的严重影

响，且易被保守引物扩增 [10-11]，适合物种遗传分

化与种群结构研究，被认为是解决种群遗传分

化、分类和进化最可信的分子标记之一[5，12]。

鲇(Silurus asotus)隶属鲇形目(Siluriformes)、
鲇科(Siluridae)、鲇属(Silurus)。俗称河鲇、鲇拐

子、泥鱼等[13]，广泛分布于我国，其中以南方水

系分布占优，生长速率快、肉质鲜嫩、高蛋白

低脂肪，深受消费者青睐[14]。近年来由于人类过

度捕捞、环境污染和水利工程建设等综合因素

的影响，鲇自然群体资源量呈现急剧下降趋

势 [15-16]。因此，开展我国鲇种群遗传结构的研究

对其资源的保护与开发具有重要意义。目前，

关于鲇遗传学方面的研究已有报道 [17-21]，但研究

内容涉及群体量少，并缺乏对其各种群整体遗

传结构的研究。因此，本研究拟应用线粒体细

胞色素b基因序列对我国不同江河水系野生鲇的

种群遗传结构及其变异情况进行探究，以期获

得我国不同水系鲇自然资源种群遗传结构数

据，为野生鲇资源的可持续开发、管理与保护

提供重要的理论支持。
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1    材料与方法

1.1    实验材料

实验所用野生鲇6个种群样品于2011年10月
至2012年12月分别采自长江上游(CJ_S)、长江中

游(CJ_Z)、珠江水系(ZJ)、福建(FJ)、海南(HA)和
辽河(LH)地区，样品共计216 尾。具体采样点和

样品数量见表1。所有鲇标本采用95%的乙醇固

定，保存在西南大学水产科学重庆市市级重点

实验室。

1.2    DNA提取、基因扩增和测序

基因组DNA提取使用DNeasy Blood & Tissue

Kit试剂盒(Qiagen，德国)和HOM Buffer 2种提取

法，提取后gDNA于4 °C保存备用。 扩增引物使

用Cytb基因通用引物 [11]进行PCR扩增。序列扩增

采用50 μL反应体系 , 其中含模板DNA (50 ng/μL)
1.0~5.0 μL、10×buffer 5.0 μL、25 mmol/L MgCl2

3.0 μL、2.5 mmol/L dNTPs 4.0 μL、10 μmol/L引物

2.0 μL及2.5 U Tap酶1.0 μL，加双蒸水至50 μL。

PCR反应程序：94 °C预变性3 min，94 °C变性

0.5 min, 52~56 °C退火0.5 min，72 °C延伸1.5 min，
共30个循环，最后72 °C延伸5 min。所得PCR产

物在1.5%琼脂糖凝胶上进行电泳检测, 凝胶成像

系统拍照观察，确认得到清晰、单一、明亮的

目的条带送华大基因公司进行双向测序，测序

表 1    鲇采集地及样本量

Tab. 1    Sampling location and sample size for S. asotus

种群

population
河流(湖泊)
river (lake)

采样点

location
个体数/尾
sample size

采样水系

sampling drainage

鲇　S. asotus 长江 宜宾 16 长江上游水系　CJ_S

鲇　S. asotus 岷江 眉山 16 长江上游水系　CJ_S

鲇　S. asotus 大渡河 乐山 2 长江上游水系　CJ_S

鲇　S. asotus 嘉陵江 合川 26 长江上游水系　CJ_S

鲇　S. asotus 长江 云阳 18 长江上游水系　CJ_S

鲇　S. asotus 乌江 武隆 16 长江上游水系　CJ_S

鲇　S. asotus 长江 武汉 8 长江中游水系　CJ_Z

鲇　S. asotus 洞庭湖 岳阳 6 长江中游水系　CJ_Z

鲇　S. asotus 湘江 长沙 19 长江中游水系　CJ_Z

鲇　S. asotus 红水河 都安 27 珠江水系　ZJ

鲇　S. asotus 红水河 天峨 5 珠江水系　ZJ

鲇　S. asotus 右江 西林 8 珠江水系　ZJ

鲇　S. asotus 漓江 田朔 6 珠江水系　ZJ

鲇　S. asotus 右江 平果 15 珠江水系　ZJ

鲇　S. asotus 左江 崇左 5 珠江水系　ZJ

鲇　S. asotus 灵渠 全州 3 珠江水系　ZJ

鲇　S. asotus 漓江 阳朔 1 珠江水系　ZJ

鲇　S. asotus 闽江 武夷山 5 福建(闽江水系)　FJ

鲇　S. asotus 九龙江 上杭 5 福建(九龙江水系)　FJ

鲇　S. asotus 南渡江 澄迈 5 海南(南渡江水系)　HA

鲇　S. asotus 万泉河 琼海 1 海南(万泉河水系)　HA

鲇　S. asotus 辽河 辽宁开原 3 辽河　LH

南方鲇　S. meridionalis 嘉陵江 合川 3 长江上游水系　CJ_S
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引物同PCR扩增引物。

1.3    序列处理及数据分析

所得序列采用Clustal X和SEAVIEW[22]软件进

行编辑、排序和校对。采用DNAsp 5.10.01[23]软件

对多态位点数、单倍型数、核苷酸多样性 (Pi)、
单倍型多样性(Hd)、平均核苷酸差异数(K)等遗传

多样性参数进行计算；采用MEGA 5[24]软件进行

遗传距离计算和聚类分析，并通过MEGA 5软件

的Kimura’s 2-parameter模型 [25]构建单倍型邻接

树分支的可信度；采用Bootstrap统计1000次重复

抽样检验；同时使用Network 4.6.1.1构建单倍型

中介(Median-Joining)网络图 [26]并计算各单倍型分

布频率。采用Arlequin 3.11软件进行Cytb单倍型

错配分布分析并绘制歧点分布图，利用其中无

限突变位点模型分别计算Tajima’s D和Fu’s Fs
值和P值，群体的遗传结构进一步采用Arlequin
3.01软件 [27]中的分子变异分析(AMOVA)方法进行

检测。利用公式τ=2ut和T=t×G进行鲇种群扩张时

间的估算。式中，G表示代时，由研究对象的性

成熟年龄决定， t表示种群扩张至今所经历的代

数，τ是错配分布的模型，可由Arlequin 3.11软件

分析获得，u是所有单倍型的变异率，用公式

u=2μK计算(K为序列中核苷酸的数量，μ为核苷

酸变异速率)[28]。

2    结果与分析

2.1    序列变异及遗传多样性

对6个不同地理区域的野生鲇种群的216尾
样品的  Cytb进行了测序，经比对校正后获得长

度为1110 bp的同源序列。样品中共检测到多态

位点133个，占总位点数的11.98%，简约信息位

点80个；单倍型78种，多样性指数(Hd)为0.948±
0.009，其中以Hap_45分布最为广泛，特有单倍

型达到63个(表2)；核苷酸多样性指数(Pi)为0.017 99±
0.000 55。

2.2    种群遗传距离与基因流

依据鲇地理及水系分布 (表1)可分为6个种

群，分别为海南群体(HA)、珠江群体(ZJ)、长江

上游群体(CJ_S)、长江中游群体(CJ_Z)和福建群

体(FJ)以及辽河群体(LH)，它们之间的平均遗传

距离为0.0093±0.0069(表3)。参照Shaklee等 [29]的方

法(鱼类在属间、种间和种群间三级水平上的平

均遗传距离)可知上述6个种群均未达到亚种分化

水平。海南群体(HA)与长江上游群体(CJ_S)是种

群间平均遗传距离最大的群体(Da=0.023 24)；福

建群体(FJ)与长江上游(CJ_S)以及长江中游群体

(CJ_Z)的遗传距离较小，分别为0.000 98和0.001 88。
分析显示多数群体间基因流水平都偏低(Nm<1)，

表 2    鲇单倍型分布及遗传多样性分析

Tab. 2    Distribution of the haplotypes and genetic diversity analysis for S. asotus

种群

population
样本数

sample size

单倍型数/个
number of
haplotypes

单倍型(个)
haplotypes (number of individuals)

单倍型多样性(Hd)
haplotypes diversity

核苷酸多样性(Pi)
nucleotide diversity

CJ_S 94 38 Hap22(1)，Hap23(1)，Hap24(1)，Hap26(1)，Hap27(2)，
Hap39(35)，Hap40(1)，Hap41(1)，Hap42(1)，Hap43(1)，
Hap45(9)，Hap46(1)，Hap47(1)，Hap49(2)，Hap_50(1)，
Hap51(1)，Hap52(1)，Hap53(1)，Hap54(1)，Hap55(1)，
Hap56(2)，Hap57(1)，Hap59(1)，Hap60(1)， Hap61(1)，
Hap62(1)，Hap63(1)，Hap64(1)，Hap65(5)，Hap67(1)，
Hap68(3)，Hap70(1)，Hap71(6)，Hap72(1)，Hap73(1)，
Hap74(1)，Hap75(1)，Hap76(1)

0.848 0.005 28

CJ_Z 33 13 Hap22(5)，Hap26(4)，Hap29(1)，Hap30(8)，Hap32(1)，
Hap39(3)，Hap44(1)，Hap45(4)，Hap48(1)，Hap59(1)，
Hap66(2)，Hap69(1)，Hap77(1)

0.898 0.014 22

Z J 70 26 Hap5(2)，Hap6(1)，Hap7(1)， Hap8(1)，Hap9(3)，Hap10(14)，
Hap11(2)，Hap12(1)，Hap13(2)， Hap14(1)，Hap15(1)，
Hap16(1)，Hap17(5)，Hap18(1)，Hap19(2)，Hap20(1)，
Hap27(1)，Hap34(13)，Hap35(1)，Hap36(1)，Hap37(8)，
Hap38(1)，Hap39(1)，Hap45(3)，Hap57(1)，Hap78(1)

0.910 0.015 70

L H 3 3 Hap21(1)，Hap25(1)，Hap28(1) 1.00 0.002 40

F J 10 6 Hap31(1)，Hap33(2)，Hap45(2)，Hap58(1)，Hap59(3)，Hap69(1) 0.889 0.013 26

HA 6 5 Hap1(2)，Hap2(1)，Hap3(1)， Hap4(1)，Hap17(1) 0.933 0.002 58
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但海南 (HA)和珠江 (ZJ)、福建 (FJ)与长江上游

(CJ_S)及中游(CJ_Z)群体间的基因流水平却相对

较高(Nm>1)，其中以福建(FJ)与长江上游(CJ_S)、
中游(CJ_Z)群体间基因流水平最高(分别为4.67和
3.63)，表明它们之间的基因交流较为频繁。

2.3    单倍型系统发育树

单倍型中以南方鲇为外类群构建(邻接法)了
单倍型系统进化树(图1)。78种单倍型可分为A、

B、C和D 4个谱系：单倍型数量分支最多的为谱

系A，有39个，占总数的1/2[由分布于长江上游

的群体(CJ_S)构成]且存在共享单倍型；谱系B中

单倍型均来自珠江水系(ZJ)，与其他地理分布的

群体间无共享单倍型，构成了珠江水系(ZJ)特有

单系群；谱系C中单倍型的分布较为复杂，既包

括了海南群体(HA)之外其他所有地理群体的单

倍型，同时也有来自不同地理分布的单倍型；

谱系D中大部分由珠江群体组成，包括少部分的

海南群体。

2.4    单倍型聚类分析

单倍型在各分支系中的分布情况与系统发

育树的分析结果相一致，聚集形成了4个主要的

单倍型类群，可分为类群A、B、C和D，与系统

发育树中的4个谱系相对应(图2)。类群A中Hap_
39和Hap_45的分布频率占类群总数的64.04%，并

广泛分布于CJ_S各群体中，是长江上游鲇种群

的优势单倍型；其中Hap_39在CJ_S群体中出现

频率最高、分布最广，被认为是长江上游其他

单倍型的祖先。此外，Hap_34和Hap_10在谱系

B和D中的分布频率分别超过总数的70%，是2个
谱系中的优势单倍型。

2.5    种群遗传分化

鲇种群间和种群内分子变异的分析(AMOVA)
分为几个不同层次。以每个采样点作为一个独立

群体时，群体间分化占主要比例(64.21%)；不同

河流和不同地理分布种群的分子方差分析结果

均显示了群体间遗传分化大于群体内遗传分化；

而在不同谱系间70.90%的遗传分化都发生在群体

间，只有15.5%的遗传变异产生于群体内(表4)。

2.6    种群历史动态

单倍型错配分布分析发现，鲇4个谱系的单

倍型错配分布呈单峰分布(图3)，同时Tajima’s
D和  F u ’ s  Fs检验结果也均为负值 (表5)。尽管

表 3    鲇各群体间的遗传分化

Tab. 3    Genetic differentiation among different populations of S. asotus

种群

Pop
种群

Pop
基因多样度

HS
平均核苷酸差异数

Kxy
基因分化系数

Gst
遗传分化系数

Gamma ST
遗传分化指数

Fst
核苷酸分歧度

Dxy
平均净遗传距离

Da
基因流

Nm

HA ZJ 0.911 43 14.357 14 0.040 92 0.039 91 0.293 40 0.012 93 0.003 79 1.204 158

HA LH 0.946 67 7.833 33 0.028 55 0.539 06 0.646 81 0.007 06 0.004 56 0.273 025

HA CJ_Z 0.901 80 17.797 98 0.045 76 0.148 89 0.475 99 0.016 03 0.007 63 0.550 442

HA CJ_S 0.852 08 30.156 03 0.046 47 0.344 44 0.855 27 0.027 17 0.023 24 0.084 611

HA FJ 0.903 70 24.933 33 0.047 78 0.471 54 0.651 96 0.022 46 0.014 64 0.266 918

ZJ LH 0.911 45 16.242 86 0.071 56 0.031 24 0.381 59 0.014 63 0.005 58 0.810 307

ZJ CJ_Z 0.906 26 22.751 08 0.042 59 0.146 06 0.270 17 0.020 50 0.005 54 1.350 687

ZJ CJ_S 0.874 73 30.786 02 0.058 46 0.469 86 0.621 83 0.027 74 0.017 25 0.304 078

ZJ FJ 0.907 91 27.517 14 0.036 82 0.140 14 0.420 15 0.024 79 0.010 42 0.690 051

LH CJ_Z 0.900 92 13.848 48 0.066 95 0.054 07 0.333 77 0.012 48 0.004 16 0.998 038

LH CJ_S 0.850 18 27.765 96 0.074 93 0.202 07 0.846 42 0.025 01 0.021 17 0.090 723

LH FJ 0.901 23 22.466 67 0.050 31 0.338 63 0.618 20 0.020 24 0.012 51 0.3088

CJ_Z CJ_S 0.860 94 17.690 52 0.035 94 0.249 21 0.388 15 0.015 94 0.006 19 0.788 162

CJ_Z FJ 0.895 91 17.221 21 0.036 00 0.068 55 0.121 00 0.015 51 0.001 88 3.632 231

CJ_S FJ 0.851 77 11.264 89 0.038 70 0.047 05 0.096 71 0.010 15 0.000 98 4.670 096
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图 1    基于Kimur’s -2-parameter遗传距离构建的单倍型邻接树

以南方鲇为外类群。各地理群体用不同的颜色表示，下同

Fig. 1    Neighbor-Joining phylogenetic tree of S. asotus based on Kimura’s 2-parameter distance
S. meridionalis was used as outgroup. Different colors indicate different geographic locations: pink (upper reaches of Yangtze River), green (middle
reaches of the Yangtze River), blue (Pearl River), orange (Liaohe river), black (Fujian drainage), yellow (Hainan drainage), the same below
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图 2    基于鲇线粒体Cytb基因78个单倍型构建的网络关系图

圆形的大小代表所示单倍型的频率，连接单倍型的直线上的数字代表两个单倍型之间的突变数，图中连线上的红色节点代表缺失单

倍型

Fig. 2    Network of the observed 78 haplotypes of mtDNA Cytb gene sequences of S. asotus
Circle sizes are proportional to the frequencies of the respective haplotype, the number on the line indicate the steps of substitutions separating two
haplotypes, the red node on the line represents the missing haplotype

表 4    鲇种群分子方差分析

Tab. 4    Analysis of molecular variance (AMOVA) of S. asotus populations

组别

groups
FST FCT FSC

群体间/%
among groups

群体内/%
within populations P

谱系间　lineages 0.845 0.709 0.467 70.90 15.50 <0.001

水域间　drainages 0.685 0.451 0.426 45.13 31.52 <0.001

河流间　rivers 0.672 0.438 0.417 43.78 32.76 <0.001

种群间　populations 0.642 64.21 35.79 <0.001

注：FST.总分化系数；FCT.种群间分化系数；FSC.种群内分化系数

Notes：FST. total variance; FCT. intergroup variation, FSC. intragroup variation among populations
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Tajima’s D检验中谱系B、C和D未达到显著性(P<
0.05)，但在Fu’s Fs检验中4个谱系都具有较高的

显著性。为了进一步了解鲇种群扩张发生的地

质历史背景，使用  τ 来估算其发生扩张的时间，

其 中 鲇 4 个 谱 系 的 τ 分 别 为 τ  ( A ) = 4 . 0 3 5 、 τ
(B)=3.061、τ (C)=3.568和τ (D)=4.792，K=1110，
代时取1，并参考Avise[30]提出的线粒体Cytb基因

2%的突变速率，计算出鲇各种群发生扩张事件

的时间为0.040~0.054百万年，即晚更新世时期。

3    讨论

3.1    鲇遗传多样性

研究物种遗传多样性是揭示物种多样性起

源、变异和进化的重要技术手段 [31] 。本研究基

于Cytb为分子标记探究了长江中上游、珠江、闽

江、九龙江、辽河以及海南万泉河和南渡江共

计6个不同地理单元鲇种群的遗传多样性。在鲇

野生种群的216个样本中共检测出78种单倍型，

表明我国野生鲇群体存在丰富的mtDNA多态

性，也暗示了目前鲇的野生群体数量相对庞大

且较为稳定[32]。该结果与王庆容等[19]、李学英等[20]

和肖明松等 [21]研究结论相一致。当前，环境污

染、水利工程建设及酷渔滥捕等因素对我国不

同河流水系鱼类资源造成了难以逆转的破坏 [33]，

而鲇资源仍然具有较高的遗传多样性，反映了

鲇作为我国重要淡水经济鱼类特殊的生命进化

历程和适应复杂环境的能力。
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图 3    鲇4个谱系的单倍型错配分布

柱状图代表出现频率的观察值，曲线代表基于种群扩张事件模型的期望频率

Fig. 3    Mismatch distribution of Cytb haplotypes in lineage A-D
The histograms indicate the observed frequencies, and the lines represent the expected frequencies based on the model of sudden population expansion

表 5    鲇4个谱系Tajima’s D和Fu’s Fs检验结果

Tab. 5    Tajima’s D and Fu’s Fs neutrality test of four lineages in S. asotus

群体

Pop A B C D

Tajima中性进化模型检验　Tajima’s D test –2.105 02 –1.123 97 –0.970 81 –1.574 57

P 0.003 00 0.094 00 0.170 00 0.055 00

Fu中性进化模型检验　Fu’s Fs test –25.636 95 –3.068 05 –10.646 61 –20.566 52

P 0.000 00 0.004 00 0.000 00 0.000 00
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3.2    单倍型分布与系统发育分析

由单倍型系统发育树和单倍型网络关系图

可知，2种方法得到的结果基本一致。单倍型网

络关系图可直接反映出单倍型之间的进化关

系，进化树表现出了4个不同的分支，且不同单

倍型分布相对集中，形成明显的4个地理结构(谱
系A、B、C和D)；其中，CJ_S和ZJ鲇种群遗传分

化明显，可作为2个单独的谱系；而在谱系D中

2个单系类群的节点支持率较低，与HA和ZJ群体

的部分单倍型出现交错分布的现象，表明二者

之间的亲缘关系较为密切，可作为一个共同的

谱系单位。通常认为，共享单倍型源于共同的

祖先，是一种较为稳定、能够适应环境选择的

单倍型 [34-35]。本研究Hap_39是CJ_S鲇种群(谱系

A)的祖先单倍型，而在其余种群中未发现祖先

单倍型。其原因：①可能与某些地理单元的样

本量较少，导致部分数据信息丢失有关(例如LH、

HA和FJ种群)；②多数鲇群体间基因流水平偏低

(Nm<1)，可能导致群体因发生“遗传漂变”而丢失

了一些等位基因进而无法追溯其祖先单倍型[36]。

3.3    遗传距离与遗传分化

通常，物种的扩散能力越强，其在不同区

域间的遗传分化现象就越弱。该研究中，鲇不

同地理种群间无显著的遗传分化，仅有较小序

列的差异，该结果与肖明松等 [21]研究结论一致。

这可能归因于鲇群体分化程度是与当地水域生

态环境相适应的结果，环境影响的强度与方向

相似，可能会导致不同区域内的种群在遗传水

平上难以形成显著的分化[37]。由于地理隔离，例

如琼州海峡的阻隔可能造成了HA和CJ_S的2个地

理种群之间具有较高的遗传分化。Boivin等 [38]研

究指出不同种群间的基因交流越充分，其遗传

分化就越小(Nm>1，表明群体间基因流水平高[39])。
可见我国长江流域与福建地区的鲇群体间基因

交流充分(平均值Nm=4.15)，制约了地理种群间的

遗传分化。本研究在一定程度上为我国鲇野生

种群的系统演化研究提供了分子水平证据，也

为该物种的有效保护积累了分子生物学方面的

资料。

3.4    种群遗传结构与种群历史分析

群体遗传结构强调物种或群体的遗传变异

是一种非随机分布，这种分布是由不同过程共

同作用产生的，包括物种分布区改变、生境破

碎、长期进化历史、突变、遗传漂变、基因

流、繁育系统与选择等[40]。所以深入掌握鲇种群

遗传结构有助于为鲇的基础生物学和地理变异

格局提供重要信息 [41]。鲇的游泳能力、地理隔

离、洪水泛滥及人类活动干扰(人工捕捞、养殖

等)皆可能影响鲇的种群结构。总体上，我国长

江流域、珠江流域及福建等南方区域在汛期时

洪水多发，且这些区域也是人工养殖鲇的主产

区，洪水泛滥在一定程度上加大了鲇种群间的

交流机会，可能使得我国南方区域同一水系不

同地理种群间鲇表现出具有较小的遗传分化。

通过中性进化检验并结合单倍型错配分布

可知，4个鲇谱系都经历过近期的种群扩张事

件，其发生时间约在晚更新世时期(0.04~0.05 百
万年)。另外，单倍型的星状网络图也被认为是

种群扩张的证据之一。  扩张事件可能导致长江

中、上游鲇种群的部分群体曾以广东、江西这

一地理区域作为冰期的暂时避难所，冰期后才

扩散至相邻的福建地区。因此福建鲇种群与长

江种群之间拥有相对较近的遗传距离和较高的

基因流。
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Genetic diversity and population history among
geographic populations of Silurus asotus in different water systems in

China based on mtDNA Cytb gene sequences
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Abstract: The catfish, Silurus asotus, is an important commercial fish in East Asia, and it is widely distributed
throughout rivers and freshwater lakes of China.Unfortunately, population quantities of S.asotus decreased sharply
in recent years because of overfishing and habitat fragmentation. Genetic diversity and population genetic structure
are important aspects of the population genetics of fish, and provide essential information for understanding local
adaptation and dispersal patterns, and for clarifying the genetic variation. Cytochrome b (Cytb) has a moderate
evolutionary rate and a clear evolutionary pattern, suitable for the studies of phylogenetic evolution at the intra-
and inter-specific levels. To identify the genetic diversity and population history among geographic populations of
S.asotus in different water systems in China, including Yangtze River, Pearl River, Liao River and Southeast
coastal rivers, and clarify its population demographic history and genetic structure, the genetic diversity, structure,
differentiation, and molecular variance were analyzed using DNAsp5.10.01 and Arlequin 3.11. In the present
study, 1110 bases of mtDNA Cytb gene were obtained from 216 of S. asotus collected in the different water
systems in China from 2011 to 2012. Generally, there exists high diversity between haplotype (Hd=0.948±0.009)
and nucleotide (Pi=0.017 99±0.000 55) in all populations of the catfish, suggesting that the populations were
relatively  large  and  stable.  In  addition,  seventy-eight  haplotypes,  Hap45  was  shared  in  individuals  of  all
populations. Phylogenetic analysis of the MEGA5 was conducted to determine the relationships between S.asotus
haplotypes, and detect discernible groups related to geography, and these analyses distinguished four inclusive
clades.  Moreover,  the median-joining network was similar to the topology of the phylogenetic tree with 78
haplotypes, and revealed obivously four lineages in phylogeographic pattern. The results of neutrality tests on
S.asotus  data set  of  the four lineages,  combined with the nuimodal  mismatch distribution,  indicated recent
population expansion of S. asotus on large spatial scales in the period of late Pleistocene (0.04–0.05 Ma).
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