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7 处移植公鱼种类的分子鉴定 

龚小玲,  吴  颖,  崔忠凯,  鲍宝龙* 

(上海海洋大学省部共建水产种质资源发掘与利用教育部重点实验室, 上海  201306) 

摘要: 公鱼属种类曾在中国被广泛移植, 但被移植的种类却存在一定的争议,实验利用 COⅠ

基因序列片段对来自黑龙江、新疆和云南 3 地 7 处移植公鱼属种类进行了鉴定, 并对它们之

间的遗传关系进行了探讨。与 GenBank 和 DNA Barcoding 鉴定中心的条形码网站 BOLD 
Systems 进行比对, 发现 3 地 7 处的移植公鱼均与西太公鱼序列相似度达到 99%以上; 移植

公鱼及西太公鱼群体间和群体内的遗传距离均在 0.1%～0.3%, 与公鱼属其它种类的种间遗

传距离则在 10%以上; 在 NJ、Bayesian 系统树上, 移植公鱼、西太公鱼聚为同一单系, 支持

率超过 98%; 以上结果都证明这些移植公鱼均为西太公鱼。研究表明,7 处移植公鱼都受到环

境的选择压力, 但群体间的遗传分化不显著(P = 0.066 47>0.05)。在单倍型网络结构图中, 它
们之间遗传关系和移植路径不明晰, 而多次和交叉移植可能是原因之一。 
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公鱼是公鱼属(Hypomesus)种类的统称, 属胡

瓜鱼目(Osmerforms), 胡瓜鱼科(Osmeridae)。因形

态相似, 生物习性相近, 分布广泛, 导致公鱼属鱼

类分类困难, 分类史复杂, 种类界定长期以来备受

争议[1-6]。按 Ilves 等[2]与 Fishbase(http://www. fish-
base.org/search.php)提供的最新信息, 公鱼属鱼类

有池沼公鱼(H.olidus)、日本公鱼( H. japonicus)、
海公鱼(H.pretiosus)、越洋公鱼(H.transpacificus)和
西太公鱼 (H.nipponensis)5 种。其中, 池沼公鱼分

布最广, 从美国阿拉斯加州一直到俄罗斯等广泛

水域均有分布, 包括中国; 越洋公鱼分布区域最小, 
仅见于北美[7]; 西太公鱼和日本公鱼是否是中国本

土物种并不确定(http://www.fishbase.org/search. 
php), 而海公鱼仅见于美国和加拿大[8]。目前, 西
太公鱼和池沼公鱼为中国常见种, 主要分布在东

北地区, 为银白色的小型个体, 肉嫩油多而味美, 
多为一年生, 亲体产卵后大多死亡。因其适温广

(0～28 ℃)又是广盐性鱼类, 繁殖力、适应性强, 后 

来在中国被广泛移植。利用形态学特征分析, 解玉

浩[9]认为在中国进行广泛移植的是“海公鱼”, 而曹

晓霞等[10]认为是“西太公鱼”, 史为良等[11]则认为

有池沼公鱼和西太公鱼 2 种。 COⅠ是线粒体细胞

色素氧化酶Ⅰ型基因, 在物种内不同个体之间只

有 1%～2%的差异, 而近缘种间的差异较大, 目前

已成为分子分类的标准基因, 被定义为“DNA 条形

码”, 在物种鉴定中得到了广泛的应用[12-14]。本研究

采集黑龙江、新疆、云南几处移植公鱼样本, 利用

线粒体DNA条形码COⅠ基因序列对我国移植公鱼

的种类进行鉴定, 同时探讨它们之间的遗传关系, 

为我国公鱼产业的持续发展提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

采集的公鱼样本统称为“移植公鱼”(简称为

“YZG”), 新疆和黑龙江样本采集时间为 2009 年, 
云南样本采集时间为 2011年, 本研究同时从 NCBI



12 期 龚小玲, 等: 7 处移植公鱼种类的分子鉴定 1803 

http: //www.scxuebao.cn 

中获取了池沼公鱼、日本公鱼、海公鱼、美洲胡瓜

鱼(Osmerus mordax) COⅠ基因序列, 样本还包括

2010 年本实验室在长江口三甲港和东海大桥采集

的有明银鱼(Salanx ariakensis)(简称 YMY), 它们

与公鱼享有共同的祖先, 可以作为分析外群, 详细

样本信息见表 1。 
 

表 1  样本名录及相关信息 
Tab.1  Species, catalog numbers, and collecting sites of samples in this study 

类群 
group 

简称 
abbreviation 

来源地(简称) 
collecting site(abbreviation) 

数量 
number 

实验编号 
catalog No. 

移植公鱼 
transplanted 
Hypomesus 

YZG 

新疆博斯腾湖(XJB) 4 XJB1-XJB4 
新疆二连洼地(XJE) 9 XJE1-XJE9 

新疆吉力湖小海子(XJJ) 10 XJJ1-XJJ10 
新疆福海水库(XJF) 9 XJF1-XJF9 

新疆乌伦古湖大海子(XJW) 10 XJW1-XJW10 
黑龙江镜泊湖(HLJ) 5 HLJ1-HLJ5 
云南柴河水库(YNC) 5 YNC1-YNC5 

西太公鱼 
H. nipponensis 

XTG NCBI 数据库: FJ205567、FJ205569 2 XTG1-XTG2 

池沼公鱼 
H.olidus 

CZG 
NCBI 数据库: FJ205572、HQ115081、HQ115098、HQ115114、
HQ115116、HQ115129、HQ115156、HQ115171、HQ115175、

HQ115180、HQ115182、HQ115185 
12 CZG1-CZG12 

日本公鱼 
H.japonicus 

RBG NCBI 数据库: FJ205564、FJ205565 2 RBG1-RBG2 

海公鱼 
H.pretiosus 

HGY NCBI 数据库: GU440349 1 HGY 

美洲胡瓜鱼 
O. mordax 

MZH NCBI 数据库: HQ115186 1 MZH 

有明银鱼 
S.ariakensis YMY 

上海三甲港 4 YMS1-YMS4 
上海东海大桥 2 YMD1-YMD2 

 
1.2  基因组 DNA 提取、PCR 扩增及序列测定 

基因组提取采用常用的酚/氯仿法[15]。PCR 扩

增目的片段是 COⅠ基因靠近 5′末端的长度为 750 
bp 左右的序列，扩增和测序引物均为 VF2(5′-TCA 
ACC AAC CAC AAA GAC ATT GGCAC-3′)和
VR1(5′-TAG ACT TCT GGG TGG CCA AAG 
AATCA-3′)。PCR 反应体系总体积为 50 μL, 其中 2 × 
Taq PCR MasterMix 25 μL, 引物各 1.25 μL(5 μmol/L), 
DNA 模板 100 ng。PCR 反应程序为 94 ℃预变性

5 min; 94 ℃ 30 s, 60 ℃30 s, 72 ℃ 1 min, 35 个循环; 
最后 72 ℃延伸 1 min。扩增产物经 1% 的琼脂糖凝

胶电泳检测。PCR 产物由上海杰李生物技术有限公

司测序, 测序引物为 VR1。 
1.3  数据分析 

选取测序信号稳定、无杂峰区域进行分析。序

列经Bioedit[16]比对, 用Mega 3.1软件[17]将碱基序列

转换成氨基酸序列进行比对, 比对齐整后转回碱基

序列; 碱基组成、碱基变异频率、简约信息位点等, 
种内、种间遗传距离采用 Kimura's 2-Parameter 模型, 
并构建基于 K2P 模型的 NJ 树, 系统发生树采用  
1 000 次内部分支检验来评估各自分支置信度, 以 

上分析软件均为 Mega 3.1; 根据 Modeltest 3.6[18]软

件估算出数据最优模型为 GTR+I+G。以 Mrbayes 
3.1.2 软件[19]构建贝叶斯(Bayesian)树, 设置替换模

型 nst=6(GTR 模型), 位点速率变异模型为 rates= 
gamma,其它参数为 partition  region = 3, number of 
generations(代数) = 1 000 000, number of chains=4, 
sample of frequency = 100, starting tree = random, burn – 
in = 100, 在舍弃老化样本后, 根据剩余样本构建一

致树, 系统树各分支的置信度评估以后验概率表

示。单倍型网络图以 Network 4.610(http://www. 
fluxus-engineering. com/sharenet.htm)构建。 

采用 Arlequin 3.01 软件中的分子变异分析

(AMOVA) 估算移植公鱼群体间的分化水平(Fst), 
以揭示遗传分化程度, 用其中的 Tajima's D 中性

检验方法进行 Fst 的显著性检验。 

2  结果 

2.1  移植公鱼物种鉴定及群体间的遗传分化 

序列比对    经过测序、碱基纠正和序列比对, 
最后选用 COⅠ靠近 5′ 端 591 个碱基序列进行分析, 
没有碱基的缺失, 共编码 197 个氨基酸。各序列经
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NCBI(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov)比对 , 与西太

公鱼 COⅠ序列(序列号 FJ205569、HM151598、
HM106489、FJ205568、FJ205567)相似度在 99%～ 
100%, 与池沼公鱼 COⅠ序列(序列号 FJ205572、
HQ115081、HQ115098、HQ115114 等)的相似度在

88%～89%。 进一步在 DNA barcoding 鉴定中心的

条形码网站 BOLD Systems(http://www.boldsystems. 
org/views/login.php)进行序列比对, 得到了类似的

结果。初步判断本实验采集的公鱼样本均为西太

公鱼。 
序列碱基信息分析    移植公鱼 7 个群体 CO

Ⅰ基因分析序列不存在碱基的缺失, 转换和替换

发生的概率比较高; C、T、A、G 百分含量分别在

28.21%～ 28.38%、 31.02%～ 31.13%、 20.26%～

20.30%、20.29%～20.32%之间, 与从 NCBI 上获得

的西太公鱼 COⅠ基因的 C(28.26%)、T(31.08%)、
A(20.36%)、G(20.30%)含量非常接近, 各碱基百分

含量差异最大也不超过 0.06%。而与池沼公鱼 CO
Ⅰ基因的 C、T、G 百分含量差异均超过 1%, 移植

公鱼 COⅠ基因的 C、T、G 百分含量与日本公鱼

(RBG)、海公鱼(HGY)的差异界于西太公鱼(XTG)
和池沼公鱼(CZG)之间。公鱼属的各种类间以及胡

瓜鱼属的美洲胡瓜鱼(MZH)之间 C、T、A、G 含量

相近, A+T 含量略高于 G+C 含量, 而它们的 C、T
百分含量与有明银鱼却差异较大, 有明银鱼 A+T
的含量低于 G+C 含量; 在所分析的样本中, 所有

类群 COⅠ基因 G 的百分含量都是最低的, 表现出

明显的反 G 偏倚(表 2)。 
 

表 2  各类群 COⅠ基因的碱基信息及不同密码子位点的平均 GC 含量 
Tab. 2  The variation and GC content for species of osmerforms in all positions and each codon position 

类群
group 

Tajima's D P(Tajima's 
D) C/% T/% A/% G/% 

平均 GC 含量/%   average GC content 
1st 

1stcodon 
2nd 

2ndcodon 
3rd 

3rdcodon 
全部位 

all positions 
XJB −0.780 1 0.309 2 28.21 31.13 20.26 20.39 55.3 44.1 46.4 48.6 
XJE −1.362 4 0.088 8 28.28 31.11 20.32 20.29 55.4 44.1 46.2 48.6 
XJJ −0.822 3 0.234 2 28.31 31.08 20.29 20.32 55.4 44.1 46.4 48.6 
XJF −1.293 8 0.104 9 28.31 31.10 20.29 20.30 55.3 44.1 46.4 48.6 
XJW 0.384 5 −0.353 8 28.38 31.02 20.29 20.32 55.4 44.1 46.6 48.7 
HLJ −0.816 5 0.297 2 28.29 31.10 20.30 20.30 55.4 44.1 46.3 48.6 
YNC 0.000 0 −1.000 0 28.26 31.13 20.30 20.30 55.4 44.1 46.2 48.6 
XTG / / 28.26 31.05 20.36 20.30 55.4 44.1 46.2 48.6 
CZG / / 29.68 30.03 20.98 19.30 56.3 44.1 46.4 49.0 
RBG / / 29.86 30.54 19.88 19.71 56.4 44.1 48.3 49.6 
HGY / / 28.93 31.13 19.12 20.81 55.8 44.1 49.3 49.7 
MZH / / 28.60 30.46 20.98 19.97 56.4 44.1 45.2 48.6 
YMY −0.1893 8 0.4760 9 33.73 26.40 20.08 19.80 57.8 44.1 58.5 53.5 

 
利用 Arlequin 计算移植公鱼各群体的 Tajima's 

D 值, 并进行显著性检验(表 2), 除 XJW(新疆乌伦

古湖大海子)外, 其余 6 个移植公鱼群体的 Tajima's 
D 值都为负值, 不显著, 表明这些群体都存在选择

作用的信号。 
移植公鱼 7 个群体的遗传变异 95.52%来自群

体间, 仅 4.48%来自群体内, 群体间的遗传分化值

Fst 为 0.044 84, 遗传分化不显著(P=0.066 47>0.05, 
表 3)。 

单倍型分析    对单倍型进行搜索,移植公鱼

各群体单倍型多少不一, 新疆博斯腾湖(XJB)4 个

个体就有 4 个单倍型, 而云南柴河书库(YNC)5 个

个体仅 1 个单倍型; 7 个采样群体 52 个个体共有 13
种单倍型, 其中 5 种单倍型分别被 29、7、3、3、2

个个体共享, 占分析样本的 84.62%。而 29 个个体

共享的单倍型又与西太公鱼(XTG, FJ205569)单倍

型相同。将本研究所获得的单倍型提交 NCBI 数据

库, 获得相应的序列号(表 4)。 
遗传距离    种间和种内遗传距离大小是物

种鉴定的主要标准。基于 COⅠ基因序列计算公鱼

属及其相关类群种内和种的遗传距离见表 5。西太

公鱼和移植公鱼 7 个采样群体内和群体间的遗传

距离为 0.1%～0.3%, 显著低于 Hebert 等[6]所推荐

的利用 COⅠ基因序列进行物种鉴定最小的种间遗

传距离 2%。而移植公鱼、西太公鱼与公鱼属的池

沼公鱼、日本公鱼、海公鱼的遗传距离均在 10%，

依据移植公鱼 7 个群体 52 个分析样本共有的 13
种单倍型构建网络图(图 1), 单倍型 XJB1 处在 
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表 3   移植公鱼 7 个群体遗传差异的分子方差分析(AMOVA) 
Tab. 3  The AMOVA analysis of seven populations of transplanted Hypomesus 

变异来源 
source of variation 

自由度 df 
平方和 
sum of 
squares 

变异组成 
variance compo-

nents 

变异百分比
percentage of 

variation 
Fst P 

群体间 among populations 6 4.061 0.023 67 Va 4.48 0.044 84 0.066 47 
 

群体内 within populations 
 

45 
 

22.689 
 

0.504 20 Vb 
 

95.52 
 
 

 
 

 
合计 total 

 
51 

 
26.750 

 
0.527 87    

 
表 4  移植公鱼各类群的单倍型数目及共享单倍型 

Tab. 4  The number of haplotype and the shared- haplotype in the populations of transplanted Hypomesus 

类群 
group 

单倍型 
haplotype 

共享单倍型 
shared- haplotype 

共享单倍型的简并 
abbreviation of shared- 

haplotype 

各单倍型的序列号

GenBank no. of each 
haplotype 

XJB 4 无  XJB1\JQ899424 
XJB2\JQ899425 
XJB3\JQ899426 
XJB4\JQ899427 
XJE5\JQ899428 
XJJ7\JQ899429  
XJJ1\JQ899430 
XJJ4\JQ899431  
XJF3\JQ899432 
XJF9\JQ899433  
XJE9\JQ899434 
XJW10\JQ899435
HLJ1\JQ899436 

XJE 3 XJE1=XJE2=XJE3=XJE4=XJE6=XJE7=XJE8        XJE1(7) 

XJJ 5 XJJ2=XJJ5=XJJ6=XJJ8=XJJ9=XJJ10                  XJJ2(6) 

XJF 5 XJF1=XJF5=XJF7=XJF8, XJF4=XJF6                  XJF1(4), XJF4(2) 

XJW 5 XJW1=XJW2=XJW3=XJW7, XJW4=XJW9, XJW6=XJW8 XJW1(4),XJW4(2),XJW6(2) 

HLJ 2 HLJ2=HLJ3=HLJ4=HLJ5                            HLJ2(4) 

YNC 1 YNC1=YNC2=YNC3=YNC4=YNC5                   YNC1(5) 
YZG 

13 XJB1=XJE1(7)=XJJ2(6)=XJF1(4)=XJW4(2)=HLJ2(4)=YNC1(5),XJB4=XJF4(2), 
XJE9=XJJ3=XJF2=XJW1(4), XJJ1=XJW6(2), XJJ4=XJW5 

 
表 5  胡瓜鱼目几种类群种间和种内遗传距离 

Tab. 5  Genetic distance within each species and pairwise distance between species in osmerforms 

类群
group 

XJB XJE XJJ XJF XJW HLJ YNC XTG CZG RBG HGY MZH YMY 

种内遗

传距离
genetic 
distance 
within 
group 

XJB              0.3 

XJE 0.2             0.1 

XJJ 0.3 0.1            0.2 

XJF 0.3 0.1 0.2           0.2 

XJW 0.3 0.2 0.2 0.3          0.3 

HLJ 0.2 0.1 0.1 0.1 0.2         0.1 

YNC 0.3 0.2 0.3 0.3 0.3 0.2        0.1 

XTG 0.3 0.1 0.2 0.2 0.3 0.1 0.3       0.2 

CZG 13.3 13.2 13.3 13.3 13.4 13.1 13.4 13.3      0.4 

RBG 16.3 16.3 16.4 16.3 16.5 16.2 16.5 16.4 12.4     0.7 

HGY 14.4 14.4 14.4 14.4 14.5 14.3 14.5 14.4 11.9 8.9    / 

MZH 16.3 16.3 16.3 16.3 16.3 16.2 16.5 16.3 12.3 13.0 14.7   / 

YMY 21.3 21.2 21.3 21.3 21.2 21.2 21.5 21.2 21.8 19.4 20.1 20.6  0.7 

 
网络图的中心, 共享个体最多(29 个), 且这些个体

分布在 7 个移植群体中; 除单倍型 XJJ1、XJJ7 外, 
其余单倍型支链都直接被 XJB1 所链接, 这些个体

来自相同的祖先, 是最原始的单倍型。 

 与美洲胡瓜鱼(MZH)和有明银鱼(YMY)的遗

传距离则更大。这也进一步证明本次采集的公鱼样

本均为西太公鱼。池沼公鱼、日本公鱼种内的遗传

距离均在 1%以下(海公鱼只有单一样本无法计算
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种内遗传距离), 而种间遗传距离也都在 10%以上。 
2.2  系统关系 

利用 COⅠ基因序列的序列单倍型, 以有明银

鱼为外群, 构建公鱼属西太公鱼、池沼公鱼、日本

公鱼、海公鱼 ,  胡瓜鱼属美洲胡瓜鱼的 NJ 和

Bayesian 树(图 2), 各类群在 3 种系统树上的系统

关系完全一致, 仅在节点支持率(置信度)上存在微

小差异, 但都在 98%以上; 有明银鱼作为外群, 处
在系统树的基部; 移植公鱼与来自 NCBI 中西太公

鱼的单倍型聚为单系, 其它各物种也各自聚为单

系;日本公鱼与海公鱼有着最近的遗传关系; 公鱼

属和胡瓜鱼属没有形成独立的 2 支, 美洲胡瓜鱼 
 

 
 

图 1  公鱼 7 移植群体基于 COⅠ单倍型网络结构图 
Fig.1  Median-joining haplotype network for  

7 transplant populations of Hypomesus 
showing haplotype connections and distribution. Colors corres-
pond to different populations.   
 

 
 

图 2  基于 COⅠ基因序列构建西太公鱼及其 
近缘种的 NJ 和 Bayesian 系统树 

Fig. 2  NJ and Bayesian trees based on 
partial sequence of COⅠ gene of osmerforms 

The numbers on branches are NJ bootstrap values (>95%) and 
Bayesian posterior probabilities (>0.95) from left to right, respec-
tively. 

(MZH)处在公鱼属聚类支内 , 与海公鱼和日本公

鱼有着较近的亲缘关系。 

3  讨论 

3.1  关于移植公鱼的种类 

公鱼属鱼类分布于北太平洋中、高纬度地带, 
我国天然分布有黑龙江的池沼公鱼, 而较早在长

春净月水库、大连大西山水库、王家店水库和鸭绿

江的公鱼均为 20世纪 40年代初移入[11], 张玉玲[20]

认为这些移植公鱼是西太公鱼, 这一观点也被史

为良等[11]进一步证实。解玉浩[9]认为在中国进行广

泛养殖的是亚洲公鱼(H.transpacifus nipponensis), 
从学名上看, 应该是西太公鱼的一个亚种。但长期

以来, 在中国吉林、黑龙江、河北、北京、天津、

新疆、山西、内蒙、山东、安徽、湖北、云南等十

多个省、市、自治区的 110 多座水库被广泛移植

的公鱼普遍被认为是池沼公鱼[21]，尽管曹晓霞等 

[10]利用形态学指标对我国移植公鱼指证为“西太公

鱼”, 但并没有引起广泛的注意。从本研究的 COⅠ

基因序列分析的序列相似性和聚类关系看, 都一

致证明来自新疆、黑龙江和云南等处的公鱼都是西

太公鱼。 

3.2  COI 基因序列对公鱼种类的鉴定 
黑龙江镜泊湖公鱼是 1982—1987 年从辽宁省

水丰水库、大西山水库及黑龙江萝北等地移入[22], 
而新疆公鱼是 1989 年由吉林省移植到新疆后, 经
进一步移植推广, 已经广泛分布在博斯腾湖、天

池、乌伦古湖、石城子水库处[23]。云南昆明柴河水

库的公鱼可能是由滇池流入的, 滇池的公鱼是在

20 世纪 90 年代初被引进[24]。在物种漫长的进化过

程中, 这些区域公鱼 20～40 年被移植的历史只是

很短的一段时间, 但公鱼 1 龄性成熟, 在此期间繁

殖了 20～40 代, 历经环境的压力和适应，在 COⅠ

基因序列上, 这些群体都存在选择作用的信号, 但
并没有明显的碱基区域特征的变化及遗传距离的

分化, 尤其是云南柴河水库的公鱼, 常年生活在温

暖的水域, 与其天然的冷水性生活环境差异较大, 
但基于 COⅠ基因序列的种群内和种群间的遗传距

离仍然都在 0.3%以下, 与近缘种种间的遗传距离

均在 10%以上。Hebert 等[12]提出利用 COⅠ序列有

效地进行物种鉴别的关键点是种间的遗传距离必

须大于种内的遗传距离, 并且距离差异大约为 10
倍, 种内距离一般小于 1%。公鱼属及其与近缘种
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的研究结果与 Hebert 等[12]得到的结论一致, 说明

COⅠ基因序列能对公鱼属鱼类进行有效的鉴定。

但从单倍型网络图和系统关系树上, 难以分析本

研究 7 处公鱼群体明确的移植路线, 这可能是由于

多次、交叉移植造成的, 当然 COⅠ基因提供信息

不够丰富也是重要原因之一, 从侧面也反应了 CO
Ⅰ基因序列尽管种间变异大, 但种内却相对稳定, 
受环境影响小, 所以它能作为 DNA 条形码进行物

种的分子分类。 
3.3  系统关系 

基于 COⅠ基因序列构建胡瓜鱼科相关种类的 
NJ、Bayesian 系统树(图 2), 各类群均聚为支持率

98%以上的单支, 公鱼 7 个移植群体样本与来自

NCBI 数据库中西太公鱼的样本聚在同一单系上, 
支持率均为 100%, 再次证明它们为西太公鱼。在

聚类树上, 美洲胡瓜鱼与日本公鱼和海公鱼聚为

一小支 , 然后与池沼公鱼和西太公鱼聚类 , 这与

Ilves 等[25]利用 3 个线粒体和 3 个核基因序列所构

建的胡瓜鱼科 Bayesian 和 maximum likelihood(ML)
系统关系除美洲胡瓜鱼外是一致的, 在 Ilves 等[25]

所构建的系统树上, 公鱼属所有种类聚为一支, 而
胡瓜鱼属则单独聚为一支, 这可能与本研究引用

胡瓜鱼属种类少, 序列少, 采用的 COⅠ基因序列

变异小所导致。 
  

新疆和黑龙江公鱼样本分别由上海海洋大学
刘其根教授, 中国科学研究院黑龙江水产研究所
张玉勇先生提供, 云南公鱼样本在滇池管理处晏
翼琨先生协助下采集完成的, 在此谨致谢忱！ 
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Molecular identification of transplanted Hypomesus species in seven places 

GONG Xiao-ling, WU Ying, CUI Zhong-kai, BAO Bao-long* 

( Key Laboratory of Exploration and Utilization of Aquatic Genetic Resources,  
Shanghai Ocean University, Ministry of Education, Shanghai  201306, China) 

Abstract: The fishes of smelt genus Hypomesus lives in fresh water, brackish water and coastal seas, dis-
tributes in the Northern Hemisphere. Now, the Japanese smelt H.nipponensis and the pond smelt H.olidus 
are the common species and mainly distributed in the northeast region in China. Their bodies are small 
with silvery white. The life span of the fishes is short and theirs age of sexual maturity is above 1 year and 
they dies after spawning. They have strong adaptability and have been transplanted widely in China as the 
important commercial fishes. However, it is strange that there still exist disputation so far on which species 
of Hypomesus ever been transplanted widely in China. In this study, transplanted Hypomesus collected 
from seven places locating in Heilongjiang, Xinjiang and Yunnan province are identified using CO I gene, 
which is a popular DNA barcoding for species identification in the world. Comparative analysis showed 
that CO I gene sequence from all above collected somelts shared more than 99% similarity with that from 
H. nipponensis, which was published on the webs of GenBank and DNA barcoding Center. Genetic dis-
tance within each group and pairwise distance between transplanted smelt and H. nipponensis both ranged 
from 0.1% to 0.3%, and were rather smaller than those genetic distances between transplanted smelt and 
other species of Hypomesus (all more than 10%). The topology of each final tree further revealed that all 
individuals of transplanted smelt and H. nipponensis formed a strong monophyletic group. Taken together, 
these results all showed that the transplanted smelt were Japanese smelt H. nipponensis. In addition, even the 
genetic differentiation in transplanted smelt populations was not significant (P = 0.066 47 > 0.05), six 
populations of transplant Japanese smelt endured somewhat selection pressure of environment based on 
Tajima's D value. Median-joining haplotype network for Hypomesus 7 transplanted populations can not tell 
us too much about their genetic relation and the transplant routes. Cross-transplanted or/and mul-
ti-transplanted might be the reason. 
Key words: transplant Hypomesus; Hypomesus nipponensis; species identification; COI gene 
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