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摘要: 长吻 (Leiocassis longirostris)是中国土著珍稀鱼类。近年来, 由于江河水利工程、环境污染及人类生

产活动已经对江河的渔业资源造成了难以逆转的破坏, 长吻 的渔业资源已逐渐枯竭。目前, 长吻 在四

川、广东等地实现适度规模养殖。以四川眉山、湖北石首和安徽淮南 3 个人工养殖长吻 群体及 4 个长江

野生长吻 群体(重庆段、武汉段、安庆段和南京段)为实验材料, 利用线粒体 DNA (mtDNA)控制区序列作为

分子标记对 135 个个体的遗传结构进行了分析。结果表明, 在 790 bp 的同源序列中, 长吻  3 个养殖种群

共检测到变异位点 27个, 占全部序列的 3.42%, 66个个体共检测到 18种单倍型; 在野生群体中, 69个个体

共检测到 35 个变异位点和 36 个单倍型, 长吻 野生群体平均单倍型多样性和平均核苷酸多样性(Hd = 

0.9736±0.0070, Pi =0.0087±0.0015)高于长吻 养殖群体(Hd =0.8867±0.0013, Pi =0.0056±0.0013); 群体间的

遗传分化水平较低(Fst值为 0.0014—0.1125)。采用邻接法(NJ法)和统计简约原理对所有单倍型进行系统发育

树和统计简约网状图的构建, 结果表明: 各群体内的个体均不能分别构成独立的分支, 而是相互交叉聚在一

起。分析结果表明, 长吻 养殖群体与野生群体之间的基因交流充分, 未出现遗传分化, 但相对长吻 野生

群体, 长吻 养殖种群多态性偏低。 
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长吻 (Chinese longsnout catfish Leiocassis 
longirostris Günther) 隶属鲶形目(Siluriformes) 鲿、

科(Bagridae)、 属(Leiocassis), 俗称 : 鱼、江团、

肥沱、肥王鱼、灰江团鱼等 , 为我国鲶形目分布最
广且产量较高的特产淡水名贵经济鱼类。其肉质细

嫩、肉味鲜美且无细刺, 尤其是鱼鳔特别肥厚, 含大
量的胶蛋白, 是高级滋补品, 与燕窝、鱼翅齐名, 被
视为肴中珍品, 自古作为贡品之用, 也是一种贵重
药材。长吻 分布于中国东部的辽河、淮河、长江、

闽江至珠江等水系及朝鲜西部 , 以长江水系为主。
近年来, 由于江河水利工程、环境污染、人类生产
活动对自然资源的无节制掠夺等对江河的渔业资源

造成了难以逆转的破坏, 长吻 的渔业资源已逐渐

枯竭。为促进长吻 繁殖和养殖迅速发展, 四川、

广东等地已获得适度规模养殖[1—4]。目前, 有关长吻
生物学、生态学及养殖技术方面的研究有大量资

料报道[5—8], 但与其相关的遗传方面的研究则较少, 
仅在染色体组型、同工酶、微卫星引物筛选等方面

有报道[9—12]。长吻 作为一个优良的养殖种类, 有
必要对其种质及遗传多样性进行深入了解。鱼类线

粒体 DNA(mtDNA)具有分子小、结构简单、母系遗
传、进化速度快、几乎不发生重组、不同区域进化

速度存在差异等特点 , 是一个相对独立的复制单
位。一个个体就代表一个母系集团, 便于进行群体
分析。已被广泛地应用于类群识别、地理隔离、起

源、分化和扩散、遗传多样性等领域[13—17]。本研究

利用 mtDNA技术在分子水平上对来自安徽、湖北、
四川 3 省长吻 的养殖群体和长江野生群体进行遗
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传分析, 试图了解天然群体和人工繁殖群体的遗传
结构以及遗传多样性, 以评价其种质状况, 为种质
资源研究、人工养殖及品种培育提供相关的遗传背

景资料和理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
实验鱼    长吻  3个养殖群体分别来自四川

眉山市长吻 原种场的子一代(22个个体, 2010年 11
月取样)、湖北省石首市长吻 原种场的子一代(16
个个体, 2010年 12月取样)、安徽省淮南市特种水产
养殖场(28个个体, 2010年 11月取样), 均为 1—2 龄
的鱼种, 体长 8.0—30.6 cm; 体重 16.8—351.5 g, 长
吻 长江野生群体分别来自重庆段(23个个体, 2008
年 8月取样)、武汉段(15个个体, 2008年 8月取样)、
安庆段(16 个个体, 2008 年 10 月取样)和南京段(15
个个体, 2008 年 10 月取样), 均为 2—3 龄的鱼种, 
体长 31.5—60.2 cm, 体重 269.5—624.7 g(表 1)。标
本采用 95%乙醇固定, −20℃保存在安徽科技学院。 

主要试剂    蛋白酶 K、琼脂糖、饱和酚购自
上海生工生物工程技术有限公司, 引物 DL1 (5′-AC 
CCCTGGCTCCCAAAGC-3′) 和 DH2 (5′-ATCTTAG 
CATCTTCAGTG-3′)[18]由上海生工生物工程技术有

限公司合成, Taq酶、dNTPs 购自大连 TaKaRa公司; 
其他试剂均为国产分析纯。 

主要仪器    PCR 仪、核酸分析仪和离心机为
Eppendorf (德国), Alphalmager Is-2200凝胶图像分
析系统(美国), 电泳仪等常规仪器均为国产。 

1.2  方法 
模板 DNA 的制备     每个样品随机取肌肉

100—200 mg, 剪碎, 匀浆后置于 1. 5 mL 的微量离
心管中, 加入含蛋白酶 K 的裂解液(10 mmol/ L Tris- 
HCl, pH 8. 0, 1 mmol/ L EDTA, pH 8. 0, 1%SDS) , 
55℃消化过夜。次日分别用 Tris-饱和酚、氯仿/异戊
醇(24∶1) 提取、纯化 DNA, 之后用−20℃冷冻的无
水乙醇沉淀 DNA, 自然干燥后, 溶于灭菌双蒸水中, 
所得用基因组 DNA 样品用紫外分光光度计测量
DNA 样品的浓度和纯度, 同时辅以琼脂糖凝胶电
泳检测基因组 DNA 的完整性并估测分子量, 置于
−20℃冰箱保存备用。 

PCR 反应    PCR 反应总体积为 30 μL, 其 
中含 10×buffer 反应缓冲液 3.0 μL, 3 μL dNTP   

(2.5 mmol/L), 0.4 μmol/L 引物, 0.25 μL Taq 酶, 25 
ng DNA, 用灭菌双蒸馏水补足体积。PCR反应条件
为: 94℃下预变性 5min, 94℃下变性 30s, 58℃下退
火 1min, 72℃下延伸 1min, 共 35个循环, 最后 72℃
下延伸 10min, 4℃保存。 

琼脂糖凝胶电泳    PCR 扩增产物在 1.2 %的
琼脂糖凝胶(含 0.5 g/mL EB) 上电泳, 120 V 稳压电
泳 1h。电泳结果在 Alphalmager Is-2200'凝胶图像分
析系统中拍照、保存。 

DNA序列测定和分析    经 2 %琼脂糖凝胶电
泳检测后, 将 PCR 产物送往上海生工生物工程技
术有限公司进行序列测定, 测得的序列用 Clustal X 
1.81 程序[19]进行比对, 并辅以人工校对, 进行同源
性比较。所有序列均递交 GenBank (序列号为
JN131500-JN131517和 AB054127-AY297099)。利用
MEGA 3. 0 软件包[20]分析序列特征、统计碱基组成

和转换与颠换值、计算遗传差异和遗传距离。采用

邻接法(Neighbor-joining tree, NJ)构建分子系统发育
树 , 系统树各分支的置信度由 1000 次自举法
(Bootstrap)检验。利用 DnaSP 4.0软件[21]计算各群体

的单倍型多样度(H)、平均核苷酸差异数(K)、核苷
酸多态性(Pi); Arlequin 3.1 软件[22]进行群体间的欧

氏距离平方(Squared euclidean distance) 矩阵分子变
异分析(AMOVA), 统计长吻 养殖群体与野生群体

间的遗传分化指数(Fst), 并根据 Nm≈(1−Fst)/(2Fst)得
到群体间的基因流值(Nm)。为进行谱系生物地理学
(Phylogeography)分析, 利用 TCS 1.21[23]软件, 依据
统计简约原理[24], 构建单倍型的网状图。相对于传
统的系统发育分析方法, 网状图更能够有效地揭示
种群水平上的谱系关系 (Genealogical relationship), 
更清楚地反映与种内基因进化有关的特性, 如是否
保持祖先的单倍型、是否存在多重后代的单倍型以

及种群间的序列差异较低的特性[25]。 

2  结果 

2.1  长吻 线粒体控制区序列变异、单倍型和单倍

型分布 
利用引物 DL1 和 DH2 从所有长吻 个体的总

DNA 中均成功扩增出 790 bp 的线粒体控制区序列
片段。在长吻 养殖群体所有可比较的 790 bp序列
中, 66 个个体共检测到 27 个变异位点(占全部碱基
数的 3.42%)。其中简约信息位点 18个, 单突变位点 
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8个, 缺失位点 1个。含有 4个转换位点(Ts), 1个颠
换位点(Tv), 平均转颠换比(Ts/Tv)为 8.27。在长吻
野生群体中, 69 个个体共检测到 35 个变异位点(占
全部碱基数的 4.43%)。其中简约信息位点 24个, 单
突变位点 10个, 缺失位点 1个。含有 5个转换位点
(Ts), 1 个颠换位点 (Tv), 平均转颠换比 (Ts/Tv)为
9.80。在长吻 养殖群体和野生群体中, 135个个体
共检测到 42 个变异位点, 其中简约信息位点 28 个, 
单突变位点 12个, 缺失位点 2个(表 1)。长吻 养殖

群体和野生群体的碱基变化不大(表 2), 其中碱基 G 
的含量显著低于其他碱基的含量, A+T含量(60.6%)
明显高于 C+G含量(39.4%)。 

2.2  单倍型分布及单倍型聚类分析 
利用 DnaSP 4. 0 软件计算各群体的单倍型(表

1)。由表 1 可知, 在长吻 不同群体中, 135 个体共
检测出 46 个单倍型, 即 H-1 - H-46。其中 28个独
享单倍型, 占 20.74%, 
18 个共享单倍型, 单
倍型 H - 8、H - 11、
H-12、H-14、H-18、
H-24、H-37 和 H-43
为野生群体和养殖群

体共享。另外 , 在长
吻 养殖群体中 , 66
个体共检测出 18 个
单倍型 , 在野生群体
中 69 个体共检测出
36 个单倍型(表略)。
TCS 1.21软件生成的
统计简约网状图显示

出星状的分布态势 , 
没有将 46 个单倍型
区分为对应不同地理

区域或者地理种群的

单系群。单倍型 H- 14
位于星状图的中心 , 
其他单倍型则与其依

短支相连(图 1)。依据
溯祖理论  ( C o a l e s-
cence theory), 线粒体
控制区单倍型的星状

拓扑结构表明所研究 

表 2  长吻 序列碱基组成 
Tab. 2  Nucleotide compositions of mtDNA control region in 
Leiocassis longirostris 

群体 Populations T C A G 

眉山 Meishan 31.6 25.2 29.1 14.1 

石首 Shishou 31.5 25.2 29.1 14.2 

淮南 Huainan 31.5 25.3 29.0 14.2 

平均 Average 31.6 25.2 29.0 14.2 

重庆 Chongqing 31.5 25.3 29.1 14.1 

武汉 Wuhan 31.5 25.3 29.1 14.1 

安庆 Anqing 31.5 25.3 29.0 14.2 

南京 Nanjing 31.5 25.3 29.1 14.1 

平均 Average 31.5 25.3 29.1 14.1 

 
的种群经历了明显的种群扩张[26], 单倍型 H-14 由
于其分布最广和享有该单倍型的个体在所有的种群

中所占的比重也明显的高于其他单倍型, 而且在网
状图中处于基部位置, 说明单倍型 H-14 可能是原始

 

 
 

图 1  基于线粒体控制区单倍型的统计简约网状图 
Fig. 1  The statistical parsimony network inferred from mtDNA control region haplotypes 
白色圆形大小代表含有该单倍型的个体数量, 黑色圆点代表单倍型间的假定突变步骤 

The area of circle or square is proportional to the number of observed individuals. Black dots represent puta-
tive mutational steps between haplotypes 
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的单倍型。 

2.3  群体遗传多态性参数统计 
利用 DnaSP 4. 0 软件计算各群体的单倍型多

样性(Hd)、平均核苷酸差异数(K)、核苷酸多态性
(Pi)。由表 3可知, 长吻  4个野生群体的单倍型多
样性 Hd 值均较高, 而从衡量群体遗传水平的 K 值
和 Pi值来看, 重庆野生群体明显高于其他群体。长
吻 3 个养殖群体的平均单倍型多样性和平均核苷
酸多样性相对较低 (Hd =0.8867±0.0013, Pi =0.0056± 
0.0013)。 

2.4  群体遗传分化 
群体间的序列差异反映的是生物间亲缘关系的

远近, 使用 MAGA 3. 0 软件中 Tamura-Nei 模型计
算群体内及群体间的遗传距离(表 4)。结果表明, 四

川眉山和湖北石首人工养殖群体间的亲缘关系较远, 
而安徽淮南养殖群体与湖北石首和四川眉山人工养

殖群体间的亲缘关系较近, 长吻 养殖群体与野生

群体存在一定的遗传距离。分子变异分析(AMOVA)
的结果表明 ,  长吻 群体内存在较高的遗传变异

(96.42%), 而群体间的遗传变异较小(3.21%) (表 5), 
分子遗传变异主要来自地理区内群体内个体间。7
个群体两两比较的遗传分化指数(Fst)显示, 安庆群
体和石首群体之间的遗传分化最大(Fst=0.1125), 而
武汉群体和安庆群体之间的遗传分化最小 (F s t  = 
0.0014), 其中长吻 养殖群体间的遗传分化高于野

生群体间的遗传分化。 此外, 群体间的遗传距离分
析与遗传分化指数的分析结果是一致 (表 4 )。
Arlequin 3.1 软件统计养殖群体与野生群体间的遗 

 
表 3  长吻  7 个群体遗传多样性统计参数 

Tab. 3  Demographic parameters estimated from seven Leiocassis longirostris populations 

群体 Populations 单倍型多样性 Hd 平均核苷酸差异数 K 核苷酸多样性 Pi 

眉山 Meishan 0.8972±0.0361 4.8854 0.0064±0.0013 

石首 Shishou 0.8580±0.0570 4.3500 0.0049±0.0021 

淮南 Huainan 0.9048±0.0260 4.9444 0.0056±0.0011 

平均 Average 0.8867±0.0013 4.7266 0.0056±0.0013 

重庆 Chongqing 0.9470±0.0320 6.5580 0.0083±0.0008 

武汉 Wuhan 0.9810±0.0310 6.1520 0.0078±0.0007 

安庆 Anqing 0.9170±0.0420 3.9580 0.0050±0.0006 

南京 Nanjing 0.9430±0.0540 4.2860 0.0054±0.0007 

平均 Average 0.9736±0.0070 5.3030 0.0087±0.0015 

 
表 4  长吻 群体间的遗传分化指数(左下角)和遗传距离(右上角) 

Tab. 4  Fixation Index (F) (below) and genetic distance (above) in three populations of Leiocassis longirostris 

群体 Populations 眉山 
Meishan 

石首 
Shishou 

淮南 
Huainan 

重庆 
Chongqing 

武汉 
Wuhan 

安庆 
Anqing 

南京 
Nanjing 

眉山Meishan — 0.006 0.006 0.007 0.007 0.006 0.006 

石首 Shishou 0.1024 — 0.005 0.007 0.007 0.006 0.006 

淮南 Huainan 0.0391 0.0991 — 0.007 0.007 0.006 0.006 

重庆 Chongqing 0.0600 0.0909 0.0654 — 0.008 0.007 0.007 

武汉Wuhan 0.0195 0.0691 0.0358 0.0086 — 0.007 0.007 

安庆 Anqing 0.0683 0.1125 0.0514 0.0551 0.0014 — 0.006 

南京 Nanjing 0.0335 0.0660 0.0036 0.0335 0.0016 0.0277 — 
 

表 5  长吻 群体分子变异分析结果 
Tab. 5  Analysis of molecular variance (AMOVA) for the Leiocassis longirostris populations 

遗传变异来源 
Source of variation 

自由度 
Degrees of freedom 

遗传变异元素 
Variance components 

占总变异百分比 
Percentage of variance

地理区间 Among regions 1 0.0092 0.37 

地理区内种群间 Among populations with regions 5 0.0798 3.21 

种群内 Within populations 128 2.3942 96.42 

总计 Total 134 2.4831 100 
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传分化指数和基因流分别为 Fst=0.0358、Nm =13.47。 

2.5  群体间的亲缘关系及聚类分析 
利用 MEGA 4. 0构建长吻 线粒体控制区核苷

酸序列的 NJ分子系统树(图 2)。由图 2和表 3 可知, 
各野生群体和养殖群体内的个体均未单独成群, 而
是互有交叉, 表明各野生群体和养殖群体的遗传相
似性系数较高, 亲缘关系较近。 

 

 
 

图 2  长吻 各单倍型基于线粒体控制区序列构建的 NJ树 
Fig. 2  NJ tree based on the control region of 7 populations of 
Leiocassis longirostris 

3  讨论 

3.1  长吻 群体的遗传多样性 
遗传多样性的研究是生物多样性研究的重要内

容, 只有通过遗传多样性的研究才能从本质上揭示
物种多样性的起源、变异和进化。核苷酸多态性(Pi)
作为一个衡量群体间遗传多态性的重要指标, 表示
各种 mtDNA 单倍型在群体中所占的比例。由实验
结果可知, 在长吻 养殖群体中 66个个体线粒体控
制区 790 bp 的序列中, 总核苷酸突变位点为 27 个, 
共检测出 18 个单倍型。长吻 野生群体中 69 个个
体共检测到 35个变异位点, 36个单倍型。与长吻
野生群体相比, 养殖群体的单倍型多样性和核苷酸
多样性水平均较低(Hd=0.8867±0.0013, Pi=0.0057± 
0.0013)。另外, 从 3 个养殖群体内部的核苷酸位点
突变情况来看, 安徽淮南群体内有 22个核苷酸位点
的变异, 湖北石首群体共产生 12 个变异位点, 四川
眉山群体有 17个变异位点, 分别只占总群体变异的
81.48%、44.44%和 62.96%。这表明遗传变异主要存
在于群体内, 群体间的基因变异较小。安徽淮南群
体的基因多样性水平最高 , 石首和眉山河群体较
低。Wang, et al.[27]对取自长江上游和下游的野生长

吻 进行 PCR–RFLP 分析, 发现野生长吻 遗传多

样性低, 种群数量下降, 这与已有野生种群的研究
相一致[28, 29]。而 Yang, et al. [30]利用线粒体控制序列

和核 SSR标记研究长江上游、中游和下游野生长吻
遗传变异和种群结构, 表明长江野生长吻 单倍

型多样性较高, 核苷酸多样性水平较低(Hd=0.9770± 
0.0041, Pi=0.0081±0.0043)。上述研究结果表明, 长
吻 长期的人工养殖已使得该群体的遗传多样性水

平明显降低, 反映了长吻 作为我国鲶形目分布最

广且产量较高的特产淡水名贵经济鱼类特殊的生命

进化历程和适应复杂环境的能力。造成这一现象的

主要原因可能是长吻 的基础群体数量较小、养殖

过程的近交及遗传漂变等。而相对较高 Hd 值、低
Pi 值表明长吻 这个群体可能是由一个较小的有效

群体迅速增长, 尽管变异导致单倍型的多态性的积
累, 但核苷酸序列的多样化还未能积累[31]。高的 Hd
为通过分子选育等技术有效防止品种退化提供了前

提条件, 并为保持遗传多样性水平, 维持杂交选育
优势提供了重要基础。这也在一定程度上说明定期

补充不同地区不同群体的个体作为亲鱼进行繁育有

利于保持长吻 人工繁殖群体的遗传多样性, 避免
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近亲繁殖和瓶颈效应。 
3.2  长吻 群体的遗传结构分析 

长吻 养殖群体的线粒体 D-loop序列分析表明, 
平均(A+T)含量达 60.6%, 明显高于(C+G)含量, 该
结果与其他鲶形目鱼类线粒体控制区(A+T)含量特
别高的研究结果相符[18]。群体间的遗传距离以及种

群分化指数是衡量群体多态程度的重要指标, 二者
的值越大, 群体多态性程度越高[32]。根井正利利用

遗传相似指数 IN 和遗传距离 D 值对物种的不同分
类单位间的遗传变异水平作过定量估计 ,并指出种
群间遗传距离 D 值的范围是 0—0.05; 亚种间是
0.02—0.2[33]。本实验结果表明, 3个养殖群体间的平
均遗传距离为 0.005—0.006, 淮南群体与石首群体
间的平均遗传距离最小(0.005), 其他群体间的遗传
距离为 0.006。4 个野生群体间的平均遗传距离为
0.006—0.008, 重庆群体与武汉群体间的平均遗传
距离最大(0.008), 这反映长吻 养殖群体与野生群

体之间的遗传变异程度较小, 群体间的分化程度不
大。长吻 7 个群体两两比较的遗传分化指数(Fst)
显示 , 安庆群体和石首群体之间的遗传分化最大
(Fst=0.1125), 而武汉群体和安庆群体之间的遗传分
化最小(Fst=0.0014), 其中长吻 养殖群体间的遗传

分化高于野生群体间的遗传分化, 长吻 养殖群体

与野生群体间的遗传分化指数为 Fst=0.0358。根据
Wright [34]关于遗传分化指数的大小和分化程度的

解释, Fst值在 0—0.05 表示低度遗传分化, Fst值在

0.05—0.15 表示中度遗传分化, 由此说明长吻 养

殖群体与野生群体间的亲缘关系较近, 长吻 养殖

群体的遗传分化程度较低。Wright[35]认为群体间基

因流大于 1, 则能发挥均质化作用, 即能有效抑制
由遗传漂变而引起的遗传分化反之, 如果群体间基
因流小于 1, 则不能有效抑制由遗传漂变而引起的
遗传分化, 表明基因流成了遗传分化的主要原因。
本研究表明, 长吻 养殖群体与野生群体之间的 Nm

值达到 13.47, 远远大于 1, 可见其养殖群体与野生
群体之间的基因交流比较充分, 从而抑制了由遗传
漂变导致的群体间遗传分化。目前养殖的长吻 来

源于野生的种群, 经过 20 多年的人工养殖和培育, 
已成为国内重要的淡水养殖鱼类。在人工繁育过程

中, 由于亲本数量的限制和遗传漂变, 导致一些多
态和稀有位点的丢失, 隐性纯合位点数增加, 使人
工繁殖群体遗传多样性降低[36]。造成这种原因一方

面可能是人工养殖长吻 时, 为得到其高质量和高
产量, 人们经常筛选某一特定基因型的个体, 从而
使某些基因从该基因库中流失。此外, 近亲交配也
使得人工繁殖的长吻 遗传多样性下降。鱼类遗传

多样性是改良鱼类品种和提高鱼类品质的物质基 
础, 遗传多样性的降低或被破坏会给渔业生产带来
损失[37]。因此长期的人工养殖已经对长吻 的遗传

结构产生了较大影响, 有必要从野生种群引种, 进
一步丰富长吻 人工养殖群体的种质资源和遗传多

样性。 
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ANALYSIS ON SEQUENCE POLYMORPHISM OF THE MITOCHONDRIAL DNA 
CONTROL REGION AND POPULATION GENETIC DIVERSITY OF THE 

CULTIVATED AND NATURAL CHINESE LONGSNOUT CATFISH  
(LEIOCASSIS LONGIROSTRIS) 

XIAO Ming-Song, CUI Feng, KANG Jian and MA Yu-Han 
(College of Life Science Anhui Science and Technology University, Fengyang 233100, China) 

Abstract: The Chinese longsnout catfish is a semi-migratory fish which is commercially valuable in China. Due to 
overfishing, environmental pollution, and other human disturbances, the populations of this species have declined rap-
idly and disappeared in many river systems in the past decades. Currently, the Chinese longsnout catfish mainly inhabits 
the main streams of the Yangtze River and rarely found in lakes. At present, the Chinese longsnout catfish achieved 
appropriate scale farming in Sichuan, Guangdong and other places. However, seldom study was reported about analysis 
of population genetic structure using molecular markers. To protect and exploit this rare species effectively, investiga-
tions on population structures, resources and artificial reproduction have been conducted. In this study, the mitochon-
drial DNA control region were used to analyze genetic diversity and structure of 7 cultivated and natural populations of 
Chinese longsnout catfish collected from Meishan, Shishou, Huainan, Chongqing, Wuhan, Anqing and Nanjing named 
Meishan population, Shishou population, Huainan population, Chongqing population, Wuhan population, Anqing popu-
lation and Nanjing population separately. The results showed the length of this region (D-loop) contained 790 bp nu-
cleotides and the T, C, A and G contents were 31.5%, 25.3%, 29.1% and 14.1% respectively. Twenty-seven nucleotide 
sites and 18 haplotypes were found in 3 cultivated populations of Chinese longsnout catfish. Thirty-five nucleotide sites 
and 36 haplotypes were found in 4 natural populations of Chinese longsnout catfish. The average haplotype diversity 
and nucleotide diversity of cultivated populations of Chinese longsnout catfish were relatively low (Hd =0.8867±0.0013, 
Pi =0.0056±0.0013). The level of genetic differentiation was relatively low (0.0014—0.1125). Molecular phylogenetic 
tree and statistical parsimony network constructed by NJ method and statistical parsimony principles showed individuals 
from the same stock did not cluster together, and individuals from three different stocks nested with each other. These 
results suggested gene flow was sufficient between breeding populations and wild populations. They had no obviously 
genetic differentiation between breeding populations and wild populations. The genetic diversity of the cultivated 
populations of Chinese longsnout catfish was low. 
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