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摘　要：为了研究罗非鱼群体的遗传多样性及其系统进化关系，以尼罗罗非鱼（Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｎｉｌｏｔｉｃｕｓ）、奥利亚
罗非鱼（Ｏ．ａｕｒｅｕｓ）、莫桑比克罗非鱼（Ｏ．ｍｏｓｓａｍｂｉｃｕｓ）、吉富罗非鱼（ＧＩＦＴ）和３种红罗非鱼（中国台湾红罗非
鱼、马来西亚红罗非鱼、以色列红罗非鱼）７个群体为材料，对其线粒体细胞色素氧化酶亚基Ⅰ（ＣＯⅠ）的序列
进行ＰＣＲ扩增和序列比对，分析７个罗非鱼群体的遗传变异情况。在３２４个样品中检测出１８０个多态性位点
和９８个单倍型，平均单倍型多样性为０．９４４，核苷酸多样性为０．０３６。中性检验Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ值显示ＧＩＦＴ、莫桑
比克罗非鱼和奥利亚罗非鱼群体在经历瓶颈效应和／或纯化选择后种群规模扩大。７个罗非鱼群体间的遗传
距离为０．０００～０．０７１，种群遗传分化指数（Ｆｓｔ）值为０．０１６～０．９９４。ＡＭＯＶＡ分析显示，大多数遗传变异来自
群体间（７０．７８％）。研究还发现，本实验中的奥利亚罗非鱼遗传多样性最低，其余６个群体的遗传多样性较
丰富。利用ＣＯⅠ基因对７个罗非鱼群体的遗传结构进行分析，丰富了罗非鱼种群特别是红罗非鱼的遗传背
景数据，对其种质资源利用具有一定的指导意义。
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　　罗非鱼是联合国粮组织向全世界推广淡水
养殖的主要对象，也是中国优先发展的淡水养殖

优势品种［１］。２０１８年全球养殖罗非鱼产量超过
６３０万ｔ［２］。虽然近年来罗非鱼的产量一直在增
加，但其产业发展也面临着诸多挑战和问题。其

中，野生品种体色暗淡并不太受消费者喜欢，选

择生长快、肉质好的罗非鱼新品种，提高肉质是

解决罗非鱼产业发展瓶颈的有效措施之一。红

罗非鱼作为一种优良的杂交品种，存在多个品种

或品系。目前，红罗非鱼是由突变的红橙色莫桑

比克罗非鱼（Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｍｏｓｓａｍｂｉｃｕｓ）和其他罗
非鱼杂交而来，经多代选育而成的优良品种［３］。

它具有生长快、适口性好、易于繁殖等生产优点，

因其肉色轻、蛋白质含量高，深受消费者青睐［４］。

随着我国市场需求的不断增长，从国外引进罗非

鱼种群也越来越多。然而，引进后的养殖场经营

者存在不重视遗传监测和缺乏科学管理等问题，

在长期的繁育过程中存在基础群体减少、近交衰

退等问题，导致国内罗非鱼群体出现种质退化现

象，并表现出生长速度下降、体色混杂、性早熟等

现象［５］。过去几十年，基于各种遗传标记手段，

对中国的罗非鱼群体开展了较多的遗传分析。

如：颜标等［６］利用１０个微卫星标记对尼罗罗非
鱼（Ｏ．ｎｉｌｏｔｉｃｕｓ）、萨罗罗非鱼 （Ｓａｒｏｔｈｅｒｏｄｏｎ
ｍｅｌａｎｏｔｈｅｒｏｎ）及其正反杂交 Ｆ１的遗传结构进行
了研究；陈增祥等［７］基于线粒体Ｄｌｏｏｐ序列对吉
富罗非鱼（ＧＩＦＩｓｔｒａｉｎＯ．ｎｉｌｏｔｉｃｕｓ）遗传变异进行
分析；杨洁等［８］利用线粒体 ＤＮＡ控制区部分序
列对中国８个尼罗罗非鱼养殖群体（埃及、吉拉
达、美国、鹭业、吉诺玛、宝路、广东、新吉富）的遗

传多样性和相互间遗传关系进行了分析。然而，

考虑到罗非鱼繁殖周期短，有些品种在中国已经

历多代繁养，对目前遗传多样性水平缺乏认识；

再加上近年来也有新的红罗非鱼种质资源引入，

对其遗传背景分析开展较少。因此对国内罗非

鱼群体的遗传变异研究，可为国内罗非鱼种群资
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源保护和进一步选育利用提供一定的理论基础。

研究罗非鱼遗传多样性的方法主要有形态

学差异和分子标记等。对比形态学的观察和描

述，ＤＮＡ分子标记能更准确、快速地鉴别群
体［９１０］。ＣＯⅠ基因作为 ＤＮＡ分子标记中物种鉴
定的有效工具，具有结构简单、进化速度适中、母

系遗传等特点，且大多数鱼类的ＣＯⅠ基因能被通
用引物所扩增，可用于分析群体的遗传多样性和

推断其系统发育关系［１１１２］。到目前为止，ＣＯⅠ基
因已经广泛应用于锦鲤（Ｃｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏｋｏｉ）［１３］、
鲷属（Ｓｐａｒｕｓ）［１４］等鱼类群体研究。关于中国罗
非鱼群体遗传分析的研究也已有报道［１５］，但并不

充分。本研究利用 ｍｔＤＮＡＣＯⅠ对中国养殖的７
个罗非鱼群体进行遗传变异分析，为罗非鱼遗传

资源的保护、利用和开发提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　样本的来源和采集
共采集７个群体的罗非鱼标本３３６尾，其中

包括红罗非鱼 ３个品系［中国台湾红罗非鱼
（ＴＷ）、马来西亚红罗非鱼（ＭＹ）、以色列红罗非
鱼（ＩＬ）］和其他 ４个罗非鱼群体［尼罗罗非鱼
（ＮＬ）、莫桑比克罗非鱼（ＭＳ）、奥利亚罗非鱼（Ｏ．
ａｕｒｅｕｓ，ＡＲ）、吉富罗非鱼（ＧＩＦＴ）］。马来西亚红
罗非鱼是２００９年淡水渔业研究中心从马来西亚
引进的，一直在宜兴实验基地繁殖养殖；中国台

湾红罗非和以色列红罗非是２０１３年从福建引进
的，在当地已经进行了多年的养殖驯化，并保留

较明显的区域品种特征；莫桑比克罗非鱼是从中

国水产科学研究院珠江所实验基地采集的；其他

罗非鱼均来自宜兴实验基地，为保种或选育群

体。每个群体各采样 ４８尾，将采集的尾鳍保存
在装有无水乙醇的冻存管中，直到ＤＮＡ提取。
１．２　方法
１．２．１　ＤＮＡ的提取

用消毒的剪刀剪取罗非鱼个体尾鳍下叶一

小块放入灭过菌的２ｍＬ离心管中，采用苯酚／氯
仿法提取ＤＮＡ，用１％琼脂糖凝胶电泳检测其完
整性，经 ＮａｎｏＤｒｏｐ分光光度仪检测其纯度及浓
度。每个样本提取的ＤＮＡ用灭菌的 ｄｄＨ２Ｏ稀释
到最终浓度２０ｎｇ／μＬ，４℃保存备用。
１．２．２　ＣＯⅠ基因片段的扩增和测序

在ＮＣＢＩ上找到红罗非鱼的 ｍｔＤＮＡ全序列
（序列号：ＮＣ＿０１４０６０），将１５９６ｂｐ的 ＣＯⅠ序列
分为２段，使用Ｐｒｉｍｅｒｐｒｅｍｉｅｒ６．０软件进行引物
设计（表１），并送生工生物工程（上海）股份有限
公司合成。ＰＣＲ反应混合体系总共５０μＬ，包括
５μＬ１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ、３μＬＭｇＣｌ２（０．２５ｍｍｏｌ／
Ｌ）、４μＬｄＮＴＰｓ（２．５ｍｍｏｌ／Ｌ）、１μＬＴａｑ
ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ（２．５Ｕ／μＬ）、１μＬ上、下游引物（１０
μｍｏｌ／Ｌ）、２μＬＤＮＡ模板（２０ｎｇ／μＬ）、３３μＬ无
酶去 离 子 水。ＰＣＲ 扩 增 反 应 在 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ
ＭａｓｔｅｒｃｙｃｌｅｒＰｒｏ３８４ＰＣＲ热循环仪（Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ，
Ｇｅｒｍａｎｙ）上进行。反应条件如下：９４℃预变性２
ｍｉｎ，９４℃变性４０ｓ，５５℃退火５５ｓ，７２℃延伸１
ｍｉｎ，３５个循环，最后在 ７２℃延伸 １０ｍｉｎ。将
ＰＣＲ产物用１％琼脂糖凝胶电泳检测，紫外灯下
观察电泳结果，将确定的ＰＣＲ扩增产物送上海美
吉生物有限公司进行双向测序。

表１　ＣＯⅠ序列引物表
Ｔａｂ．１　ＰｒｉｍｅｒｓｏｆＣＯⅠｓｅｑｕｅｎｃｅ

基因　Ｇｅｎｅ 上游引物５′３′Ｓｅｎｓｅｐｒｉｍｅｒ 下游引物５′３′Ａｎｔｉｓｅｎｓｅｐｒｉｍｅｒ
ＣＯⅠ前半段，ｆｉｒｓｔｈａｌｆ（８８６ｂｐ） ＧＡＧＧＣＴＴＧＡＴＡＡＧＡＡＧＡＧＧＡ ＣＴＡＴＴＧＡＧＡＧＧＡＣＡＴＡＧＴＧＧＡ
ＣＯⅠ后半段，ｌａｔｔｅｒｈａｌｆ（１０２０ｂｐ） ＡＣＡＴＴＧＴＴＧＣＣＴＡＣＴＡＴＧＣ ＴＧＴＧＣＣＡＴＴＧＴＴＧＴＡＡＧＡＣ

１．２．３　数据分析
所有的序列使用 ＢｉｏＥｄｉｔｖｅｒｓｉｏｎ７．０．９软

件［１６］进行编辑分析。为了保证准确性，所有的

ＤＮＡ序列都进行正反 ２个方向测序，手工拼接
ＣＯⅠ基因２段重叠区域，去除因测序误差造成的
错误碱基。剪接完成后，用ＤｎａＳＰ５．０软件［１７］计

算出多态性位点（Ｓ）、单倍型（ｈ）、单体型多样性

（Ｈｄ）、核苷酸多样性（π）、平均核苷酸差异（ｋ）、
Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ值和其他遗传多样性指数。使用
ＭＥＧＡ５软件［１８１９］计算群体间的 Ｋ２Ｐ遗传距离，
并利用ＵＰＧＭＡ法绘制群体间遗传聚类树。采用
Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．５软件［２０］计算核苷酸组成、群体间遗

传分化指数（Ｆｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ，Ｆｓｔ）和分子方差分析
（ＡＭＯＶＡ）。

８２８
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２　 结果

２．１　７个群体罗非鱼ＣＯⅠ序列的变异位点与单
倍型分布

对采集的样品进行测序，共扩增出罗非鱼

ＣＯⅠ序列３３６条（１５９６ｂｐ）。经过同源比对和测
序，剔除了误差较大的序列，最终获得了 ３２４条
同源序列。核苷酸组成显示，Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ碱基的平
均含量分别为２８．６％、２８．７％、２５．２％、１７．５％，
且 Ａ＋Ｔ（５７．３％）的含量明显高于 Ｇ＋Ｃ
（４２．７％），与其他鱼类的 ＣＯⅠ 基因序列研究结
果一致。

在３２４条同源序列中共检测到９８个单倍型

（ＧｅｎＢａｎｋ收录号：ＭＨ５１５１８６ＭＨ５１５２９４）。其
中，群体间的共享单倍型和特有单倍型分别如表

２和表３所示，在７个罗非鱼群体中检测到不同
数量的单倍型（５～２９）。其中，２个共享单倍型由
ＭＳ和ＴＷ群体（Ｈａｐ＿５３、Ｈａｐ＿５６）组成，４个共享
单倍型由ＭＹ、ＴＷ、ＩＬ群体（Ｈａｐ＿２１、Ｈａｐ＿２７、Ｈａｐ
＿２８、Ｈａｐ＿３７）组成，１个共享单倍型由ＮＬ和ＧＩＦＴ
群体组成（Ｈａｐ＿１０），其余单倍型为各群体所特
有。在９８个单倍型中存在６个优势单倍型（Ｈａｐ
＿１０、Ｈａｐ＿２１、Ｈａｐ＿２７、Ｈａｐ＿４２、Ｈａｐ＿５３和 Ｈａｐ＿
５６），分 别 占 个 体 数 的 ３４．７０％、３５．７０％、
２２．４０％、４２．８０％、２４．４０％和２０．４０％。

表２　７个罗非鱼群体中ＣＯⅠ基因共享单倍型分布情况
Ｔａｂ．２　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅｓｈａｒｅｄｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｉｎ７ｔｉｌａｐｉａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体　Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ Ｈａｐ＿６ Ｈａｐ＿１０ Ｈａｐ＿２１ Ｈａｐ＿２７ Ｈａｐ＿２８ Ｈａｐ＿３７ Ｈａｐ＿５３ Ｈａｐ＿５６

ＮＬ １ ４
ＡＲ
ＧＩＦＴ ３０
ＭＳ ２３ １８
ＴＷ ９ ２ ２ ３ １ ２
ＩＬ １３ １２ １ ３
ＭＹ １ １２ ８ １ ４

表３　７个罗非鱼群体中ＣＯⅠ基因特有单倍型分布情况
Ｔａｂ．３　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅｕｎｉｑｕｅｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｉｎ７ｔｉｌａｐｉａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
特有单倍型（数量）

Ｕｎｉｑｕｅｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ（ｎｕｍｂｅｒ）

ＮＬ
Ｈａｐ＿１（１）、Ｈａｐ＿２（１）、Ｈａｐ＿３（１）、Ｈａｐ＿４（８）、Ｈａｐ＿５（１）、Ｈａｐ＿７（１）、Ｈａｐ＿８（１）、Ｈａｐ＿９（１１）、Ｈａｐ＿１１（１）、
Ｈａｐ＿１２（１）、Ｈａｐ＿１３（１）、Ｈａｐ＿１４（１）、Ｈａｐ＿１５（１）、Ｈａｐ＿１６（１）、Ｈａｐ＿１７（１）、Ｈａｐ＿１８（１）、Ｈａｐ＿１９（１）、

Ｈａｐ＿２０（１）、Ｈａｐ＿２２（１）、Ｈａｐ＿２３（１）、Ｈａｐ＿２４（１）、Ｈａｐ＿２５（１）、Ｈａｐ＿２６（１）

ＡＲ Ｈａｐ＿４２（４２）、Ｈａｐ＿４３（１）、Ｈａｐ＿４４（１）、Ｈａｐ＿４５（３）、Ｈａｐ＿４６（１）
ＧＩＦＴ Ｈａｐ＿４７（１２）、Ｈａｐ＿４８（１）、Ｈａｐ＿４９（１）、Ｈａｐ＿５０（１）、Ｈａｐ＿５１（１）、Ｈａｐ＿５２（１）
ＭＳ Ｈａｐ＿５４（１）、Ｈａｐ＿５５（１）、Ｈａｐ＿５７（１８）、Ｈａｐ＿５８（１）、Ｈａｐ＿５９（１）

ＴＷ
Ｈａｐ＿６０（１）、Ｈａｐ＿６１（１）、Ｈａｐ＿６２（３）、Ｈａｐ＿６３（１）、Ｈａｐ＿６４（１）、Ｈａｐ＿６５（１）、Ｈａｐ＿６６（１）、Ｈａｐ＿６７（１）、

Ｈａｐ＿６８（１）、Ｈａｐ＿６９（１）、Ｈａｐ＿７０（１）、Ｈａｐ＿７１（１）、Ｈａｐ＿７２（１）、Ｈａｐ＿７３（１）、Ｈａｐ＿７４（１）、Ｈａｐ＿７５（１）、Ｈａｐ＿７６（１）、
Ｈａｐ＿７７（１）、Ｈａｐ＿７８（１）、Ｈａｐ＿７９（１）、Ｈａｐ＿８０（１）、Ｈａｐ＿８１（１）、Ｈａｐ＿８２（１）

ＩＬ Ｈａｐ＿８３（１）、Ｈａｐ＿８４（２）、Ｈａｐ＿８５（１）、Ｈａｐ＿８６（１）、Ｈａｐ＿８７（１）、Ｈａｐ＿８８（１）、Ｈａｐ＿８９（１）、Ｈａｐ＿９０（１）、
Ｈａｐ＿９１（１）、Ｈａｐ＿９２（１）、Ｈａｐ＿９３（１）、Ｈａｐ＿９４（１）、Ｈａｐ＿９５（１）、Ｈａｐ＿９６（１）、Ｈａｐ＿９７（１）、Ｈａｐ＿９８（１）

ＭＹ Ｈａｐ＿２９（１）、Ｈａｐ＿３０（１）、Ｈａｐ＿３１（１）、Ｈａｐ＿３２（１）、Ｈａｐ＿３３（６）、Ｈａｐ＿３４（４）、Ｈａｐ＿３５（３）、Ｈａｐ＿３６（１）、
Ｈａｐ＿３８（１）、Ｈａｐ＿３９（１）、Ｈａｐ＿４０（１）、Ｈａｐ＿４１（１）

２．２　罗非鱼群体遗传多样性
７个罗非鱼群体整体单倍型多样性为０．９４４

（表４）。各群体的单倍型多样性介于 ０．２３４～
０．９５２，核苷酸多样性介于 ０．０００～０．０３６，基于
ＣＯⅠ序列的７个罗非鱼群体的遗传多样性比较，
ＡＲ罗非鱼遗传多样性水平最低（Ｈｄ＝０．２３４，

π＝０．０００），ＴＷ罗非鱼具有最多的单倍型（Ｈ＝
２９），ＮＬ具有最大的平均核苷酸差异（ｋ＝
５６．８４）。中性检验显示，ＡＲ、ＧＩＦＴ、ＭＳ罗非鱼的
Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ值均为负值，其余群体均为正值，其中
ＮＬ群体达到显著水平（Ｐ＜０．０５），ＧＩＦＴ、ＭＹ群
体达到极显著水平（Ｐ＜０．０１）。

９２８
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表４　罗非鱼７个群体ＣＯⅠ基因的遗传变异参数
Ｔａｂ．４　ＧｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆＣＯⅠｇｅｎｅｏｆｓｅｖｅｎｔｉｌａｐｉａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

遗传变异参数

Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ＮＬ ＡＲ ＧＩＦＴ ＭＳ ＴＷ ＩＬ ＭＹ Ｔｏｔａｌ

多态性位点 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｓｉｔｅｓ １４７ ４ １０１ ５ ９６ ７５ ４７ １８０
单倍型 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ２６ ５ ７ ７ ２９ ２０ １７ ９８
单倍型多样性 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ０．９１４ ０．２３４ ０．５３７ ０．６０８ ０．９５２ ０．８５１ ０．８９０ ０．９４４
核苷酸多样性 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ０．０３６ ０．０００ ０．００５ ０．００１ ０．０１６ ０．０１５ ０．０１２ ０．０３６
平均核苷酸差异数

Ａｖｅｒａｇｅｎｕｍｂｅｒｏｆｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ５６．８４ ０．２４５ ７．２２４ ０．７３６ ２５．２２ ２４．６０ １９．０９ ５７．３５

Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ ２．４１５ －１．６６８ －２．４７５ －１．１９３ ０．４３２ １．４８２ ２．７７５ ２．８０５
注： 表示达到显著性水平（Ｐ＜０．０５）；表示达到极显著性水平（Ｐ＜０．０１）
Ｎｏｔｅｓ： ｍｅａｎｓｏｆｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ（Ｐ＜０．０５）； ｅｘｔｒｅｍｅｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（Ｐ＜０．０１）

２．３　遗传距离和遗传分化
利用Ｋ２Ｐ模型计算群体间遗传距离的范围

为０．０００～０．０７１（表５，下对角线）。其中，ＡＲ和
ＭＳ的遗传距离最远（Ｄ ＝０．０７１），ＩＬ和 ＭＹ的
遗传距离最近（Ｄ ＝０．０００）。基于 Ｋ２Ｐ遗传距
离构建ＵＰＧＭＡ聚类关系（图１）显示：７个罗非鱼
群体聚为２个分支，第一个分支首先由ＭＹ，ＩＬ和
ＴＷ这 ３种红罗非鱼群体聚类，然后与 ＮＬ和
ＧＩＦＴ群体聚类，最后和 ＭＳ群体聚类；第２个分
支为ＡＲ一个群体。
７个罗非鱼群体的分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）

显示，在不分组的情况下，群体间的方差组分占

７０．７８０％，遗传分化指数为０．７０８，达到了极显著
的水平（Ｐ＜０．０１，见表６）。将罗非鱼群体分成２
组：红罗非鱼和野生或者选育群体，群体遗传分

化指数为０．７１７，也达到极显著的水平（Ｐ＜
０．０１）。这一结果和未分组的结果显示相同，进
一步说明７个罗非鱼群体间存在明显的遗传分

化。群体间遗传分化指数 Ｆｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ统计值
（Ｆｓｔ）分析显示（表５，右上角），除了ＭＹ和ＩＬ群
体，其他群体的遗传分化均到达了极显著水平

（Ｐ＜０．０１）。

３　讨论

该研究对罗非鱼群体的 ＣＯⅠ基因序列的分
析结果显示４种核苷酸的不均匀分布，属动物线
粒体基因组的共同特征［２１］。在７个罗非鱼群体
中共检测到１８０个多态性位点和９８个单倍型，说
明ＣＯⅠ基因在该群体样本中具有较高多态性，适
用于系统发育进化和遗传多样性等分析。研究

发现，序列的多态位点和单倍型高于 ＯＲＤＯＮＥＺ
等［２２］在罗非鱼群体中的研究结果，推测这与本研

究所用基因序列更长、涉及样本量更大和所用群

体更多等有关，当然也说明该研究所述７个罗非
鱼群体具有较高的整体遗传多样性水平。

表５　罗非鱼群体间的Ｋ２Ｐ遗传距离（左下角）和遗传分化指数Ｆｓｔ（右上角）
Ｔａｂ．５　ＰａｉｒｗｉｓｅＫ２Ｐｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓ（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄｆｉｘａｔｉｏｎｉｎｄｅｘｅｓ

（Ｆｓｔ，ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ａｍｏｎｇｔｉｌａｐｉａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｕｓｉｎｇＣＯⅠｇｅｎｅ

ＮＬ ＡＲ ＧＩＦＴ ＭＳ ＴＷ ＩＬ ＭＹ

ＮＬ － ０．６２１ ０．２９７ ０．６８２ ０．３９１ ０．２８４ ０．３４３

ＡＲ ０．０２９ － ０．９６４ ０．９９４ ０．８８６ ０．８８８ ０．９１０

ＧＩＦＴ ０．００９ ０．０６９ － ０．９４７ ０．６６４ ０．４７９ ０．５８６

ＭＳ ０．０４０ ０．０７１ ０．０５１ － ０．６６０ ０．７７７ ０．８１４

ＴＷ ０．０１８ ０．０６３ ０．０２１ ０．０１６ － ０．１３７ ０．１４７

ＩＬ ０．０１１ ０．０６２ ０．００９ ０．０２８ ０．００３ － ０．０１６
ＭＹ ０．０１３ ０．０６３ ０．０１２ ０．０２８ ０．００２ ０．０００ －

注：表示遗传分化极显著（Ｐ＜０．０１）
Ｎｏｔｅｓ： ｍｅａｎｓｅｘｔｒｅｍｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ
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表６　７个罗非鱼群体ＣＯⅠ序列变异的分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）
Ｔａｂ．６　ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅｓｏｆＣＯⅠｇｅｎｅｏｆｓｅｖｅｎｔｉｌａｐｉａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ
自由度

ｄ．ｆ．

平方和

Ｓｕｍｏｆ
ｓｑｕａｒｅｓ

方差组分

Ｖａｒｉａｎｃｅ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

百分率

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
ｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ

固定指数

ＦｉｘａｔｉｏｎＩｎｄｉｃｅｓ

不分组Ｎｏｇｒｏｕｐ
群体间 Ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ６ ６５０４．３ ２３．２１０Ｖａ ７０．７８０ ０．７０８

群体内 Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ３１７ ３０３７．９ ９．５８３ ２９．２２０
总体 Ｔｏｔａｌ ３２３ ９５４２．２ ３２．８００

分组（红罗非鱼和其他罗非鱼）Ｔｗｏｇｒｏｕｐｓ（Ｒｅｄｔｉｌａｐｉａａｎｄｏｔｈｅｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ）
组间 Ｂｅｔｗｅｅｎｇｒｏｕｐｓ １ １４１３．８ ２．５２０Ｖａ ７．４４０ ０．６９４

组内群体间

Ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｉｎｇｒｏｕｐｓ ５ ５０９０．５ ２１．７８０Ｖｂ ６４．２８０ ０．７１７

群体内 Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ３１７ ３０３７．９ ９．５８３Ｖｃ ２８．２８０ ０．０７４
总体 Ｔｏｔａｌ ３２３ ９５４２．２ ３３．８９０

注：表示差异极显著（Ｐ＜０．０１）
Ｎｏｔｅｓ： ｍｅａｎｓｏｆｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｅｘｔｒｅｍｅｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ

图１　基于ＣＯⅠ基因７个罗非鱼群体的ＵＰＧＭＡ树
Ｆｉｇ．１　ＵＰＧＭＡｔｒｅｅｂａｓｅｄｏｎＣＯⅠｇｅｎｅｏｆｓｅｖｅｎｔｉｌａｐｉａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

　　该研究发现，ＧＩＦＴ和 ＭＳ群体具有较高单倍
型多样性（Ｈｄ＞０．５）和较低核苷酸多样性（π＜
０．００５），在其他报道，如斑重唇鱼（Ｄｉｐｔｙｃｈｕｓ
ｍａｃｕｌａｔｕｓ）［２３］、草鱼（Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎｉｄｅｌｌａ）［２４］

和真鲷（Ｐａｇｒｏｓｏｍｕｓｍａｊｏｒ）［２５］中也有类似结果。
推测这种情况可能是经历瓶颈效应后群体数量

的再次快速增长和突变积累，且单倍型多样性比

核苷酸多样性易于在短时间内积累［２６］。ＮＬ和红
罗非鱼群体（ＴＷ、ＩＬ、ＭＹ）具有较高的遗传多样
性，与杨慧等［２７］利用 ＳＳＲ的分析结果相符。这
可能是在生产或选育过程中维持了较大的繁育

群体，导致其遗传多样性保持较高水平。研究中

检测到ＡＲ群体遗传多样性最低（Ｈｄ＜０．５，π＜
０．００５），这一结果与夏德全等［２８］和王进科等［２９］

分别利用 ＲＡＰＤ和 ＳＳＲ检测结果相似。分析其
主要原因是ＡＲ群体引入中国后，在生产或选育
过程中应用基础群体较小，并经历多代选育留种

后，使其种群遗传多样性下降。该研究表明，ＮＬ
和３种红罗非鱼群体具有一定的进一步选育潜

力，而ＡＲ群体的遗传多样性相对较低，但维持了
更高的种质纯度，可以考虑更新引进优良种质，

或者基于当前种质材料开展杂交优势利用。

对７个罗非鱼群体的遗传距离分析显示 ＡＲ
群体和ＭＳ群体之间的遗传距离最大为 ０．０７１。
此外，ＩＬ与 ＭＹ（Ｄ＝０．０００）之间的遗传距离最
小，说明其母体遗传来源可能是一致的。对于红

罗非鱼，ＴＷ、ＩＬ和ＭＹ之间的遗传距离远低于不
同种群的分类基础（Ｄ＝０．０５０）［３０］，说明红罗非
鱼群体之间的遗传分化较弱，这在亲缘关系较近

的群体中较为典型。ＮＪ树显示罗非鱼的群体结
构被分为２支，其中１个分枝是除 ＡＲ群体外的
其他６个群体，表明这６个群体可能是从一个共
同的原始祖先进化而来。

对红罗非鱼群体与其他罗非鱼群体的分组

和不分组分析显示，所述群体存在显著的遗传变

异和分化，主要变异来源于群体间，且研究所用

群体均为选育或生产应用中的繁殖群体，可能受

到不同程度的选择压力影响。在分组情况下，种
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群间群体内发生了显著的遗传分化，表明经过几

代养殖后，红罗非鱼群体与其他罗非鱼群体之间

缺乏基因交流，导致了明显的遗传分化。其中，ＩＬ
和 ＭＹ群体间的遗传分化程度不显著（Ｐ＞
０．０５），推测它们可能存在母系的同源性。其他
种群间显著的遗传分化水平（Ｆｓｔ）表明亲本种群
的起源差异及其在生长应用（或选育）中发生遗

传漂变的可能。吉富罗非鱼是利用 ４个非洲引
进群体和４个亚洲养殖群体，通过人工选育而成
的新品种［３１］。对于 ＧＩＦＴ与 ＮＬ群体表现出的遗
传分化差异，分析是由于长期的地理分离和人工

选择压力造成的。红罗非鱼的起源问题，一直以

来不同学者各有不同的看法。大部分学者认为

红罗非鱼是由莫桑比克罗非鱼橙色突变体和尼

罗罗非鱼、奥利亚罗非鱼或者霍诺鲁姆罗非鱼

（Ｏ．ｈｏｒｎｏｒｕｍ）杂交而来的［３］，但其父、母本还未

确定。目前，我国主要养殖的红罗非鱼群体有

ＴＷ、ＩＬ、ＭＹ，研究结果表明，ＮＬ与红罗非鱼的遗
传分化相对较小，亲缘关系较近，这与聚类分析

的结果相符，且ＣＯⅠ是母系遗传基因，推测其母
系来源可能是ＮＬ。这与李莉好等［３２］对３种罗非
鱼（尼罗罗非鱼、奥利亚罗非鱼、红罗非鱼）遗传

多样性比较和李学军等［３３］对６种罗非鱼多样性
比较的分析结果一致，而与郭奕惠等［１５］用 ＣＯⅠ
基因分析中国主要养殖罗非鱼亲缘关系的结果

不同，推测出现这种情况的原因可能与本文所用

ＣＯⅠ基因序列片段更长、涉及样本量更大或样本
来源不同有关，进而也说明红罗非来源的复杂

性。ＡＭＯＶＡ结果显示，红罗非鱼群体属于杂交
且人工选育群体，与推测的原始亲本来源群体分

化出一定程度的遗传变异。
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Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ，２０１０，１０（３）：５６４５６７．

［２１］　ＢＯＷＥＮＢＷ，ＢＡＳＳＡＬ，ＲＯＣＨＡＬＡ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ

ｏｆｔｈｅｔｒｕｍｐｅｔｆｉｓｈｅｓ（Ａｕｌｏｓｔｏｍｕｓ）：ｒｉｎｇｓｐｅｃｉｅｓｃｏｍｐｌｅｘｏｎａ

ｇｌｏｂａｌｓｃａｌｅ［Ｊ］．Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，２００１，５５（５）：１０２９１０３９．

［２２］　ＯＲＤＯＥＺＪＦＦ，ＶＥＮＴＯＬＥＲＯＭＦＨ，ＳＡＮＴＯＳＭＤ．

Ｍａｔｅｒｎａｌｍｉｓｍａｔｃｈｅｓｉｎｆａｒｍｅｄｔｉｌａｐｉａｓｔｒａｉｎｓ（Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ

ｓｐｐ．）ｉｎｔｈｅＰｈｉｌｉｐｐｉｎｅｓａｓｒｅｖｅａｌｅｄｂｙｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＣＯⅠ
ｇｅｎｅ［Ｊ］．ＭｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡＰａｒｔＡ，２０１７，２８（４）：５２６

５３５．

［２３］　ＭＥＮＧＷ，ＹＡＮＧＴＹ，ＨＡＩＳ，ｅｔａｌ．Ｅｘｔｅｎｓｉｖｅｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ａｍｏｎｇ Ｄｉｐｔｙｃｈｕｓ ｍａｃｕｌａｔｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ

ＮｏｒｔｈｗｅｓｔＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＯｃｅａｎｏｌｏｇｙａｎｄ

Ｌｉｍｎｏｌｏｇｙ，２０１５，３３（３）：５７７５８４．

［２４］　傅建军，王荣泉，沈玉帮，等．我国草鱼野生群体 Ｄｌｏｏｐ

序列遗传变异分析［Ｊ］．水生生物学报，２０１５，３９（２）：

３４９３５７．

ＦＵＪＪ，ＷＡＮＧＲＱ，ＳＨＥＮＹＢ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎ

ａｎａｌｙｓｉｓｂａｓｅｄｏｎＤｌｏｏｐｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆ

ｇｒａｓｓｃａｒｐ（Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎｉｄｅｌｌａ）ｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．Ａｃｔａ

ＨｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，２０１５，３９（２）：３４９３５７．

［２５］　乐小亮，章群，赵爽，等．中国近海真鲷遗传变异的线粒

体控制区序列分析［Ｊ］．广东农业科学，２０１０，３７（２）：

１３６１３９．

ＹＵＥＸＬ，ＺＨＡＮＧＱ，ＺＨＡＯＳ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆ

ｒｅｄｓｅａｂｒｅａｍ（Ｐａｇｒｕｓｍａｊｏｒ）ｉｎｃｏａｓｔａｌｗａｔｅｒｓｏｆＣｈｉｎａ

ｉｎｆｅｒｒｅｄｆｒｏｍ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ ｃｏｎｔｒｏｌｒｅｇｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅ

ａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＧｕａｎｇｄｏｎｇＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１０，３７

（２）：１３６１３９．

［２６］　ＢＯＷＥＮＢＷ，ＢＡＳＳＡＬ，ＲＯＣＨＡＬＡ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ

ｏｆｔｈｅｔｒｕｍｐｅｔｆｉｓｈｅｓ（Ａｕｌｏｓｔｏｍｕｓ）：ｒｉｎｇｓｐｅｃｉｅｓｃｏｍｐｌｅｘｏｎａ

ｇｌｏｂａｌｓｃａｌｅ［Ｊ］．Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，２００１，５５（５）：１０２９１０３９．

［２７］　杨慧，朱文彬，董在杰，等．３个红罗非鱼群体的形态差

异分析［Ｊ］．上海海洋大学学报，２０１５，２４（５）：６７８６８４．

ＹＡＮＧＨ，ＺＨＵＷ Ｂ，ＤＯＮＧＺＪ，ｅｔａｌ．Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ

ｖａｒｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｒｅｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆｒｅｄｔｉｌａｐｉａ［Ｊ］．

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｈａｎｇｈａｉＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１５，２４（５）：６７８

６８４．

［２８］　夏德全，曹萤，吴婷婷，等．用ＲＡＰＤ分析对罗非鱼遗传

变异的研究及其对杂种优势的应用［Ｊ］．水产学报，

１９９９，２３（１）：２７３２．

ＸＩＡＤＱ，ＣＡＯＹ，ＷＵＴＴ，ｅｔａｌ．Ａｓｔｕｄｙｏｎｇｅｎｅｔｉｃ

ｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆＴｉｌａｐｉａｓＦｉｓｈｗｉｔｈ ＲＡＰＤ ａｎａｌｙｓｉｓａｎｄ ｉｔｓ

ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｔｏＨｅｔｅｒｏｓｉｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈｅｒｉｅｓｏｆＣｈｉｎａ，

１９９９，２３（１）：２７３２．

［２９］　王进科，夏德全，吴婷婷．中国奠基群奥利亚罗非鱼遗传

多态性的ＤＮＡ指纹图谱［Ｊ］．南京农业大学学报，２０００，

２３（３）：６１６３．

ＷＡＮＧＪＫ，ＸＩＡ Ｄ Ｑ，ＷＵ ＴＴ．Ｓｔｕｄｉｅｓｏｎｇｅｎｅｔｉｃ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｏｆＯ．ａｕｒｅｕｓｏｆｆｏｕｎｄｅｒｉｎＣｈｉｎａｗｉｔｈＤＮＡ

ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＮａｎｊｉｎｇＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，

２０００，２３（３）：６１６３．

［３０］　ＳＨＡＫＬＥＥＪＢ，ＴＡＭＡＲＵＣＳ，ＷＡＰＬＥＳＲＳ．Ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ

ａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｍａｒｉｎｅｆｉｓｈｅｓｓｔｕｄｉｅｄｂｙｔｈｅｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｉｃ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐｒｏｔｅｉｎｓ［Ｊ］．ＰａｃｉｆｉｃＳｃｉｅｎｃｅ，１９８２，３６（２）：

１４１１５７．

［３１］　ＥＫＮＡＴＨＡＥ，ＴＡＹＡＭＥＮＭＭ，ＰＡＬＡＤＡＤＥＶＥＲＡＭＳ，

ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｏｆｆａｒｍｅｄｔｉｌａｐｉａｓ：ｔｈｅｇｒｏｗｔｈ

ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｏｆｅｉｇｈｔｓｔｒａｉｎｓｏｆＯｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｎｉｌｏｔｉｃｕｓｔｅｓｔｅｄｉｎ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｆａｒｍｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，１９９３，１１１

（１／４）：１７１１８８．

［３２］　李莉好，喻达辉，黄桂菊，等．尼罗罗非鱼 Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ

ｎｉｌｏｔｉｃｕｓ、奥利亚罗非鱼Ｏ．ａｕｒｅｕｓ和红罗非鱼Ｏ．ｓｐ．群体

遗传多样性的比较［Ｊ］．热带海洋学报，２０１２，３１（２）：

１０２１０９．

ＬＩＬＨ，ＹＵＤＨ，ＨＵＡＮＧＧＪ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｍｏｎｇｓｔｏｃｋｓｏｆＯｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｎｉｌｏｔｉｃｕｓ，Ｏ．ａｕｒｅｕｓ

ａｎｄｒｅｄｔｉｌａｐｉａｂａｓｅｄｏｎｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅＤＮＡ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

３３８
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ＴｒｏｐｉｃａｌＯｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙ，２０１２，３１（２）：１０２１０９．

［３３］　李学军，李爱景，李思发，等．萨罗罗非鱼（Ｓａｒｏｔｈｅｒｏｄｏｎ

ｍｅｌａｎｏｔｈｅｒｏｎ）与其他 ５种罗非鱼遗传多样性比较研究

［Ｊ］．海洋与湖沼，２０１０，４１（１）：８５９０．

ＬＩＸＪ，ＬＩＡＪ，ＬＩＳＦ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｎｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｂｅｔｗｅｅｎＳａｒｏｔｈｅｒｏｄｏｎｍｅｌａｎｏｔｈｅｒｏｎａｎｄｏｔｈｅｒｆｉｖｅ

ｔｉｌａｐｉａｓｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．ＯｃｅａｎｏｌｏｇｉａｅｔＬｉｍｎｏｌｏｇｉａＳｉｎｉｃａ，２０１０，

４１（１）：８５９０．

ＧｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｅｖｅｎｔｉｌａｐｉａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｂａｓｅｄｏｎＣＯⅠｇｅｎｅ

ＪＩＡＮＧＢｉｎｇｊｉｅ１，ＦＵＪｉａｎｊｕｎ２，ＺＨＵＷｅｎｂｉｎ２，ＷＡＮＧＬａｎｍｅｉ２，ＦＡＮＧＭｉｎ１，ＤＯＮＧＺａｉｊｉｅ１，２

（１．ＷｕｘｉＦｉｓｈｅｒｉｅｓＣｏｌｌｅｇｅ，ＮａｎｊｉｎｇＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｗｕｘｉ　２１４０８１，Ｊｉａｎｇｓｕ，Ｃｈｉｎａ；２．ＦｒｅｓｈｗａｔｅｒＦｉｓｈｅｒｉｅｓＲｅｓｅａｒｃｈ
ＣｅｎｔｅｒｏｆＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙｏｆＦｉｓｈｅｒｙＳｃｉｅｎｃｅｓ，ＫｅｙＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＦｒｅｓｈｗａｔｅｒＦｉｓｈｅｒｉｅｓａｎｄＧｅｒｍｐｌａｓｍＲｅｓｏｕｒｃｅｓＵｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ，
ＭｉｎｉｓｔｒｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅａｎｄＲｕｒａｌＡｆｆａｉｒｓ，Ｗｕｘｉ　２１４０８１，Ｊｉａｎｇｓｕ，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｉｎｏｒｄｅｒｔｏｓｔｕｄｙｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｏｆｆｏｕｒｗｉｌｄｔｙｐｅｏｒｂｒｅｅｄｉｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ（Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｎｉｌｏｔｉｃｕｓ，Ｏ．ａｕｒｅｕｓ，Ｏ．ｍｏｓｓａｍｂｉｃｕｓ，ＧＩＦＴＳｔｒａｉｎＯ．ｎｉｌｏｔｉｃｕｓ）ａｎｄｔｈｒｅｅｒｅｄ
ｔｉｌａｐｉａｖａｒｉｅｔｉｅｓ（ＣｈｉｎｅｓｅＴａｉｗａｎ，Ｉｓｒａｅｌ，ａｎｄＭａｌａｙｓｉａ），ｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｏｘｉｄａｓｅ
ｓｕｂｕｎｉｔＩ（ＣＯⅠ）ｗｅｒｅａｍｐｌｉｆｉｅｄｂｙＰＣＲａｎｄａｌｉｇｎｅｄ．１８０ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｓｉｔｅｓａｎｄ９８ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｗｅｒｅｄｅｆｉｎｅｄ
ｉｎ３２４ｓａｍｐｌｅｓ，ｗｉｔｈａｎａｖｅｒａｇｅｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ０．９４４ａｎｄｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ０．０３６．Ｔｈｅｎｅｇａｔｉｖｅ
Ｔａｊｉｍａ’ｓＤｖａｌｕｅｓｏｆｎｅｕｔｒａｌｔｅｓｔｗｅｒｅｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎＧＩＦＴ，Ｏ．ｍｏｓｓａｍｂｉｃｕｓａｎｄＯ．ａｕｒｅｕｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，ｗｈｉｃｈ
ｉｎｄｉｃａｔｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｚｅｅｘｐａｎｓｉｏｎａｆｔｅｒａｂｏｔｔｌｅｎｅｃｋｅｆｆｅｃｔａｎｄ／ｏｒｐｕｒｉｆｙｉｎｇｓｅｌｅｃｔｉｏｎ．Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆ
７ｔｉｌａｐｉａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗａｓｆｒｏｍ０．０００ｔｏ０．０７１，ａｎｄｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ（Ｆｓｔ）ｒａｎｇｅｄ
ｆｒｏｍ０．０１６ｔｏ０．９９４．Ｇｅｎｅｔｉｃｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ（ＡＭＯＶＡ）ｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｍａｊｏｒｉｔｙｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ（７０．７８％）ｗａｓａｔｔｒｉｂｕｔｅｄｔｏｖａｒｉａｔｉｏｎｓａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，ｗｈｅｔｈｅｒｇｒｏｕｐｉｎｇｏｒｕｎｇｒｏｕｐｉｎｇ，
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