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摘要: 为探讨人工养殖与选择育种对罗氏沼虾(Macrobrachium rosenbergii)遗传多样性的影响, 实验测定了

孟加拉野生群体、缅甸野生群体、浙江养殖群体、广西养殖群体及选育群体“南太湖 2号”共 111只罗氏沼虾

核糖体转录间隔区 2 (Internal transcribed spacer 2, ITS2)基因序列, 结果发现 58个碱基变异位点, 定义 56个

单倍型。在 5 个群体中, 孟加拉野生群体的遗传多样性最高 (平均核苷酸差异数 K 和核苷酸多态性指数 Pi

分别为 7.186和 0.0155), 依次为缅甸野生群体、浙江养殖群体、广西养殖群体, 选育群体“南太湖 2号”遗传

多样性最低 (K 和 Pi分别为 3.032 和 0.0065)。5 个群体间配对 Fst分析表明, 养殖群体与野生群体遗传分化

显著(P<0.01), 选育群体“南太湖 2 号”不仅与野生群体遗传分化显著, 同时还与广西养殖群体产生了显著的

遗传分化(P<0.01)。系统树显示, 孟加拉野生群体和缅甸野生群体聚为一支, 浙江养殖群体、广西养殖群体

和选育群体“南太湖 2 号” 则聚为另一支。研究结果表明, 人工养殖和选育降低了罗氏沼虾的遗传多样性水

平, 并导致群体间发生了显著的遗传分化。 
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罗氏沼虾(Macrobrachium rosenbergii)又名马来
西亚大虾, 为世界最大淡水虾类, 是热带和亚热带
地区内陆水产养殖中最重要的经济甲壳动物之   
一[1]。1976 年我国从日本引进该虾养殖, 发展至今, 
我国罗氏沼虾养殖业已经位居世界第一。但是, 罗
氏沼虾引进 30多年来, 由于人工养殖中亲本管理不
够严谨(如亲本逆向保留、近交等), 导致了种质衰退
(如生长慢、病害多等), 严重危害产业健康发展。为
此, 本课题组自 2006 年开始, 以缅甸野生群体、浙
江养殖群体、广西养殖群体为基础群体, 运用“水产
动物多性状复合育种技术”, 经过连续 4代的大规模
家系选育和生长对比测试, 获得了罗氏沼虾选育新
品种“南太湖 2号”(品种登记号：GS-01-001-2009)。
与商业苗种相比, 经遗传改良后, 罗氏沼虾“南太湖
2号”的生长速度提高 36.87%, 成活率提高 7.76% [2]。 

真核生物 rDNA基因为多拷贝基因, 重复序列高
度一致[3]。其中分隔 18S、5.8S 和 28S 的内转录间
隔区(Internal transcribed spacer, ITS)由于不参加功
能基因编码 , 所受选择压力小 , 进化速率快 , 变异
大, 因而该区可用以研究群体间的遗传多样性水平[4]。

ITS2是介于 5.8S和 28S之间的非编码序列, 具有较
大的变异性、信息量丰富、序列短和易于扩增等特

点 , 已逐渐成为研究物种遗传关系的基本工具之
一。利用 ITS2序列变异研究水产动物群体遗传多样
性的工作也已经开展[5]。  

种质资源是育种的物质基础, 从保护罗氏沼虾
野生种质资源和选育良种的角度出发, 开展罗氏沼
虾遗传资源的调查和研究, 探索野生群体与人工养
殖群体和选育群体遗传多样性的变化规律, 对其野
生种质资源的保护和良种选育的持续开展有着科学
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的指导意义。目前, 国内外学者已经通过各种分子
标记进行了罗氏沼虾群体遗传多样性研究[6—10]。有

关罗氏沼虾 ITS2序列的遗传多样性的研究工作还未
见报道。此外, 之前的研究大多集中在通过这些分
子标记来评估罗氏沼虾野生群体与人工养殖群体的

遗传多样性, 而对经系统人工定向选育而来的罗氏
沼虾新品种群体遗传多样性评估的研究尚未见报

道。本文以罗氏沼虾 ITS2基因的序列变异为分子标
记, 分析了罗氏沼虾孟加拉野生群体、缅甸野生群
体、浙江养殖群体、广西养殖群体、选育群体“南太
湖 2 号”5 个群体的遗传多样性, 探讨长期人工养殖
以及选育对罗氏沼虾群体遗传结构的影响, 以期为
今后罗氏沼虾种质资源评估以及进一步开展良种选

育提供参考依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
所用实验材料为浙江省淡水水产研究所国家罗

氏沼虾遗传育种中心内收集的罗氏沼虾不同群体成

虾样本, 活体冷冻于−80℃冰箱中, 保存备用(表 1)。 

1.2  方法 
基因组 DNA提取    采集虾肌肉 100 mg放入

1.5 mL离心管内, 酚-氯仿法抽提基因组 DNA[11] 。

提取的 DNA用 TE溶解, 使用时稀释为 50 ng/μL。 

PCR扩增、产物纯化和测序    根据本实验室
克隆到的罗氏沼虾 ITS 全序列(GenBank accession 
number: HM5905795)中 5.8S和 28S保守区设计特异
性引物来扩增罗氏沼虾 ITS2。PCR引物序列为：F: 5′- 
TGTCAGCATGTGAATCGCAAGA-3′和 R: 5′-TATT 
TAGCCTTAGATGGAGTTTAC-3′。PCR反应总体系
为 25 μL, 模板为基因组 DNA 50 ng, 使用 Taq 酶
(TakaRa)进行 PCR 扩增, 其余组分按照说明书要求
添加。PCR反应条件为：94  2min; 94  30s, 55  ℃ ℃ ℃

45s, 72  1min, 30℃ 个循环; 72℃延伸 10min; 4℃保

存。PCR 扩增产物的纯化和基因测序由上海捷瑞生
物工程有限公司完成, 采用双向测序, 测序所用引
物与扩增引物为同一对引物。 

数据处理    所测序列用 NCBI 服务器上的
Blast 软件进行同源性检索, 确定 ITS2 的边界及长
度。CLUSTL W软件进行序列比对, 辅以手工校正。
通过 Dna SP 4.10软件[12]统计各群体的单倍型多样

度 (Haplotype diversity, Hd)、平均核苷酸差异数
(Average number of nucleotide, K)、核苷酸多态性指
数(Nucleotide diversity, Pi)。Mega 4.0软件包[13]分析

序列碱基含量, 邻接法 Neighbore-Joining (NJ)构建
分子系统进化树。使用 Arlequin 3.0 软件[14]中的分

子变异分析(AMOVA)方法估算遗传变异在群体内
和群体间的分布, 群体间成对 Fst值

[15]采用排列测验

法 (Permutation test)进行显著性检验 (重复次数为
1000)。根据 Nm=(1−Fst)/2Fst计算群体间基因流

[16]。 

2  结果 

2.1  序列特征   
PCR产物测序后, 去除两端部分 5.8S及 28S序

列后, 得到 ITS2 全序列, 序列比对后, 得到 605 bp
的对齐序列。序列碱基组成(表 2), 所有序列中平均
C+G 含量为 54.1%, 明显高于 A+T 含量 45.9%。5
个群体所有序列中共发现 58个碱基变异位点, 占位
点总数的 9.6%, 其中颠换位点 18个, 分别为A/C颠
换 5个, A/T颠换 5个, C/G颠换 3个, T/G颠换 5个; 
转换位点为 40个, 分别为 C/T转换 20个, A/G转换
20个(图 1)。颠换与转换的比值为 1∶2.2。 

2.2  五个群体 ITS2序列变异及其遗传多样性参数   
从 58 个碱基变异位点共定义了 56 个单倍型

(GenBank accession number: JF502465—JF502520), 
单倍型及其在罗氏沼虾 5个群体中的分布(图 1), 其
中群体间共享单倍型为 10 个 ,  占单倍型总数的
17.9%。在共享单倍型中, 2个单倍型(Hap1、Hap23) 

 
表 1  实验材料详细信息 

Tab.1  Detailed information on experimental materials 

群体 Populations 群体信息 Information 采样时间 Time 样本数 Samples

孟加拉野生群体 M 2007年从孟加拉引进本中心 2007.6 21 

缅甸野生群体 MD 2002年从缅甸引进本中心 2002.9 21 

浙江养殖群体 Z 该群体在浙江封闭养殖 10年以上, 2002年引进本中心 2002.9 23 

广西养殖群体 G 该群体在广西封闭养殖 10年以上, 2002年引进本中心 2002.9 23 

“南太湖 2号”群体 NTH2 2006年开始, 以 MD、Z、G上述三群体为基础群体选育获得 2010.6 23 
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表 2  五个群体罗氏沼虾 ITS2 碱基组成 
Tab. 2  Base compositions of ITS2 sequences of M. rosenbergii from five populations 

碱基  
Base (%) 

孟加拉野生群体 
M 

缅甸野生群体 
MD 

浙江养殖群体 
Z 

广西养殖群体
G 

“南太湖 2号”群体
NTH2 

平均 
Average 

A 21.5 21.9 21.7 21.8 21.6 21.6 
T 24.4 24.2 24.4 24.3 24.4 24.4 
C 19.6 19.3 19.4 19.4 19.5 19.5 
G 34.4 34.6 34.6 34.6 34.6 34.6 

C+G 54.0 53.9 54.0 54.0 54.1 54.1 

 

 
 

图 1  罗氏沼虾 ITS2序列多态性位点及各单倍型在 5个群体中的分布 
Fig. 1  Distribution of nucleotide polymorphic sites and haplotypes in ITS2 sequences of M. rosenbergii 

 
为 4个群体共享, 4个单倍型(Hap13、Hap14、Hap25、
Hap44)为 3个群体共享, 4个单倍型(Hap35、Hap39、
Hap47、Hap52)为 2个群体共享。 

使用Dna SP 4.10软件计算罗氏沼虾 5个群体的
遗传多样性参数, 结果显示, 孟加拉野生群体的多
态位点数(S)最多为 42, 缅甸野生群体和浙江养殖群
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体次之, 其多态位点均为 27, 广西养殖群体的多态
位点数为 17, “南太湖 2 号”群体的多态位点数最少
为 15。在罗氏沼虾 5 个群体中, 孟加拉野生群体的
平均核苷酸差异数(K)与核苷酸多样性指数(Pi)分别
为 7.186 和 0.0155, 明显高于其他 4 个罗氏沼虾群体, 
在此两个遗传指标上, 排在最后的是“南太湖 2 号”
群体, 其平均核苷酸差异数(K)与核苷酸多样性指数
(Pi)分别为 3.032 和 0.0065(表 3)。结果表明野生群
体遗传多样性高于养殖和选育群体。 
2.3  五个群体间遗传分化  

对罗氏沼虾 5个群体 ITS2序列进行分子变异分
析(AMOVA), 总方差剖分为群体间的方差(Va)和群
体内的方差(Vb), 并进行显著性检验。结果表明, 群
体间遗传变异占总遗传变异的 7.51%, 群体内个体
间遗传变异占总遗传变异的 92.49%。群体间遗传分
化极显著(Fst=0.07510, P=0.00000<0.01)(表 4)。 

采用Arlequin 3.0软件计算罗氏沼虾 5个群体的
遗传分化指数 Fst和相应的 P 值(表 5), 进一步分析
群体间的遗传分化。5 个群体间的遗传分化指数 Fst

在−0.0169—0.1755之间。两个野生群体间遗传分化

指数 Fst为−0.0169(P>0.05), 表明野生群体间不存在
显著的遗传分化; 2个野生群体与 2人工养殖群体间
配对遗传分化指数 Fst分别为 0.0711(P<0.05)、0.0872 
(P<0.01)、0.1345(P<0.01)、0.1755(P<0.01), 表明野
生群体与养殖群体存在显著的遗传分化; 2 个野生
群体与“南太湖 2 号”群体间配对遗传分化指数 Fst

分别为 0.0770(P<0.01)、0.1107(P<0.01), 表明野生
群体与选育群体存在极显著的遗传分化。浙江养殖

群体与广西养殖群体遗传分化指数 Fst为 0.0168 (P> 
0.05), 2 个养殖群体间遗传分化不显著。“南太湖 2
号”选育群体与浙江养殖群体遗传分化不显著(Fst= 
0.0080, P>0.05), 而与广西养殖群体遗传分化极显
著(Fst=0.0647, P<0.01)。根据 5个群体两两配对遗传
分化指数 Fst计算基因流 Nm值, 5 群体间基因流 Nm

在 2.293—37.961之间(表 5)。 

2.4  基于 5个罗氏沼虾群体 ITS2序列聚类关系   
使用 Mega 4.0 软件中 NJ 法, 构建 5 个群体系

统聚类树(图 2), NJ系统聚类树显示, 5个罗氏沼虾群
体分为 2个大支, 野生群体聚为一支, “南太湖 2号”群
体与浙江养殖群体、广西养殖群体聚为另一支。 

 

表 3  罗氏沼虾 5 个群体 ITS2 遗传多样性参数比较 
Tab. 3  Summary of genetic diversity of M. rosenbergii from five populations 

群体 Population 多态位点数 S 单倍型多样度 Hd 平均核苷酸差异数 K 核苷酸多样性指数 Pi 

孟加拉野生群体 M 42 0.98 7.186 0.0155 
缅甸野生群体 MD 27 0.99 5.552 0.0120 
浙江养殖群体 Z 27 0.95 4.470 0.0101 
广西养殖群体 G 17 0.97 4.150 0.0089 
“南太湖 2号”群体NTH2 15 0.93 3.032 0.0065 
总和 Total 58 0.96 4.114 0.0096 

 
表 4  群体间遗传变异的分子变异等级分析 

Tab. 4  Analysis of molecular variance 

组别 
Source of variation 

自由度 
df 

遗传变异元素 
Sum of squares 

占总变异百分比 
Variance components 

总变异百分比 
Percentage of variation 

F-统计量 
Fst 

P值 
P-value 

5个群体间 
Among populations 

4 24.351 0.17643Va 7.51 0.07510 0.00000 

群体内 
Within populations 

106 230.333 2.17296Vb 92.49   

总体 Total 110 254.685 2.34939    
 

表 5  罗氏沼虾各群体间的基因流(对角线下方)及遗传分化指数 Fst(对角线上方) 
Tab. 5  Gene flow (below diagonal) and population pairwise Fst values (upper diagonal) of the different populations of M. rosenbergii 

群体 
Population 

孟加拉野生群体M 缅甸野生群体MD 浙江养殖群体 Z 广西养殖群体 G “南太湖 2号”群体 NTH2

孟加拉野生群体M  −0.0169 (P>0.05) 0.0872 (P<0.01) 0.1755 (P<0.01) 0.1107 (P<0.01) 
缅甸野生群体MD —  0.0711 (P<0.05) 0.1345 (P<0.01) 0.0770 (P<0.01) 
浙江养殖群体 Z 5.055 9.115  0.0168 (P>0.05) 0.0080 (P>0.05) 
广西养殖群体 G 2.308 3.964 37.961  0.0647 (P<0.01) 
“南太湖 2号”群体 NTH2 2.293 3.925 24.500 12.321  
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图 2  罗氏沼虾 5个群体 ITS2序列 NJ系统树 
Fig. 2  ITS2 Neighbor-joining phylogenetic tree of five M. rosen-
bergii populations 
 

3  讨论 

3.1  ITS2 序列变异作为群体遗传多样性研究的分
子标记 
相对于其他分子标记技术 , 如同工酶、RAPD

及 RFLP 等, DNA 序列分析在进行群体遗传多样性
分析时更直接、准确和可靠。本文对 5 个群体 111
个罗氏沼虾个体 ITS2 序列进行了分析, 共发现 58
个变异位点(占分析位点总数 9.6%), 定义 56个单倍
型。此前, 杨学明等[8]对罗氏沼虾不同群体 CO I基
因片段进行研究, 共检测到 10 个变异位点, 5 种单
倍型, 而其对罗氏沼虾不同群体 16S rRNA 基因片
段进行研究, 结果没有检测到变异位点[10]。与之相

比, 本文所用 ITS2 序列变异位点和单倍型丰富, 群
体间差异较明显, 表明 ITS2序列是检测罗氏沼虾群
体遗传变异的有效标记。 

3.2  人工养殖与选育对遗传多样性的影响 
遗传多样性丰富意味着适应生存能力比较高、

进化潜能大以及比较丰富的育种和遗传改良的潜力, 
而贫乏的遗传多样性则会给物种生存、进化及种质

资源的保护和利用带来许多不利影响。迄今, 许多
学者已经通过多种分子手段对罗氏沼虾野生群体与

养殖群体的遗传多样性进行了比较分析, 其研究结
果都表明野生群体的遗传多样性较养殖群体丰富。

本文通过罗氏沼虾 ITS2基因序列的研究表明, 野生
群体的遗传多样性参数高于养殖群体, 这与以往的
研究结果一致。野生群体之所以保持较高的遗传多

样性水平, 可能是由于野生群体未受到较强烈的人
工选择的影响, 依然保持着部分原有的基因型所致; 
而人工养殖过程中影响群体遗传多样性的瓶颈效

应、遗传漂变和近交等因素, 使养殖群体不可避免地
丧失某些特定的等位基因, 因此造成养殖群体的遗
传变异度及遗传多样性水平低于野生群体, 这在很多
养殖虾类, 如中国对虾(Fenneropenaeus chinensis) [17]、

日本对虾(Penaeus japonicus)[18]的研究中已得到证实。 
姚茜等[19]报道了人工遗传改良对罗氏沼虾群体

遗传多样性的影响, 其利用线粒体 D-loop 基因分析
了浙江养殖群体、缅甸引进种 F2代群体以及这两个

群体杂交而来的“南太湖 1 号”群体 3 者的遗传多样
性水平, 结果表明, 人工杂交群体“南太湖 1 号”的
遗传多样性相对于浙江养殖群体有所提高。迄今为

止, 有关人工定向选育对罗氏沼虾群体遗传多样性
影响的研究尚未见报, 本文经过连续 4 代人工定向
选育而来的“南太湖 2 号”群体在多态位点数(S)、单
倍型多样度(Hd)、平均核苷酸差异数(K)、核苷酸多
样性指数(Pi)等方面, 要低于野生群体和养殖群体, 
表明人工定向选育使得罗氏沼虾群体遗传多样性水

平降低, 罗氏沼虾“南太湖 2 号”是以生长速度和成
活率两大经济性状为选育指标选育而来。在选育过

程中, 通过大规模的家系构建对近交进行了严格控
制, 因此由于近交而造成遗传多样性下降的机会不
大, 导致“南太湖 2 号”群体遗传多样性程度不高的
原因可能是以少数经济性状为指标高强度人工定向

选择。人工定向选择会使目标性状相关基因纯合化, 
势必导致选育过程中某些位点选择性的丧失, 使得
选育群体的基因型变得较为单一, 造成遗传多样性
下降。这与吉富尼罗罗非鱼(Oreochromis nilotics)[19]、

团头鲂(Megalobrama amblycephala)[20]、中国对虾[21]

的人工定向选育导致选育群体遗传多样性下降的研

究结果类似。 

3.3  群体间遗传分化的产生机制 
一般而言, 影响野生群体间遗传分化的因素有

群体所处的地理位置、历史事件、群体特殊的生活

史[22—24]等。Benzie, et al.[23]和 Brooker, et al. [24]分别

采用同工酶与微卫星技术对澳大利亚斑节对虾

(Penaeus monodon)野生群体研究结果表明, 群体间
的地理位置决定着群体间的遗传分化是否显著。Cui, 
et al. [25]利用线粒体控制区研究采自黄海、渤海 6个
地点中国对虾野生群体遗传结构的结果表明, 由于
中国对虾洄游产卵的特殊生活史, 导致野生群体间
遗传分化很弱。Kancee, et al. [26]利用微卫星研究了

泰国两个野生罗氏沼虾群体的遗传结构, 其结果表
明由于地理隔离两个野生群体间遗传分化明显。在

本文中孟加拉和缅甸两个野生群体间的遗传分化指

数 Fst 为−0.0169, 两群体遗传分化不显著(P>0.05), 
表明两群体间存在较大的基因交流, 推测原因可能
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是由于孟加拉和缅甸为邻国 , 在地理位置上接壤 , 
两国南临孟加拉湾, 罗氏沼虾母体抱卵之后, 必须
在海水中进行产卵, 而后幼体发育为仔虾后再洄游
至淡水中, 这就有可能导致原本来自孟加拉(或缅甸)
的罗氏沼虾仔虾洄游至缅甸(或孟加拉)河流中, 并
定居发育成熟, 进而与当地种群发生了基因的交流。 

人工养殖导致罗氏沼虾群体间产生遗传分化的

研究已有报道, 姚茜等 [9]利用线粒体控制区分析缅

甸野生群体与浙江养殖群体的遗传结构, 其结果表
明两群体间的遗传分化指数 Fst 为 0.105(Fst>0.05) , 
已达到中等分化水平。在本文中 2 个野生群体与 2
个养殖群体间两两遗传分化指数 Fst 为 0.0711— 

0.1755, 野生群体与养殖群体遗传分化显著(P<0.05), 
人工养殖影响了罗氏沼虾群体遗传结构。由于在人

工养殖过程中选用的亲虾数量不够多, 或存在近亲
繁殖, 可能使某些稀有基因在养殖过程中丢失, 从
而影响群体的遗传结构。广西与浙江养殖群体的遗

传分化指数 Fst为 0.0168, 两个养殖群体遗传分化不
显著(P>0.05), 存在基因的交流。本文所选的两个养
殖群体虽然分处两个不同的地区, 但该两个地区都
是我国罗氏沼虾育苗与养殖业发达的地区, 在自然
条件下, 长期地理隔离会造成不同群体间产生遗传
分化, 两地区罗氏沼虾在自然条件下不可能进行基
因的交流, 可能通过罗氏沼虾苗种的互相输入, 使
得两个地区的养殖群体发生了基因的交流。 

选择使等位基因的变异可以区分, 从而产生遗
传上的分化。在吉富罗非鱼、团头鲂、中国对虾中

的研究结果表明, 选育良种同野生群体出现明显的
遗传分化[19—21], 本文选育群体“南太湖 2 号”与 2 个
野生群体间的遗传分化指数 Fst 分别为 0.0770、
0.1107, “南太湖 2 号 ”群体与野生群体遗传分化极
显著(P< 0.01)。值得一提的是, “南太湖 2号”选育群
体与浙江养殖群体遗传分化不显著 (Fst=0.0080, 
P>0.05), 而与广西养殖群体遗传分化极显著 (Fst= 
0.0647, P< 0.01), “南太湖 2号”是以缅甸野生群体、
浙江养殖群体、广西养殖群体为基础群体选育而来。

本文研究结果表明, 其与两个基础群体出现了极其
明显的遗传分化(P<0.01), 说明“南太湖 2号”在经济
性状得到改良的同时, 在选育 4 个世代的时间里, 
遗传型也出现了一定的变异, 这一结果可作为选育
过程中罗氏沼虾获得遗传进展的佐证; 而与基础群
体之一的浙江养殖群体遗传分化不显著(Fst=0.0168, 

P>0.05), 提示虽然经 4 世代的选育, “南太湖 2 号”
良种经济性状已经相当稳定, 但还有进一步的选育
潜力。 
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EFFECT OF ARTIFICIAL CULTURE AND SELECTIVE BREEDING ON THE 
GENETIC DIVERSITY OF MACROBRACHIUM ROSENBERGII 

CHEN Xue-Feng1, 2, YANG Guo-Liang1, 2, KONG Jie3 , LUAN Sheng3, ZHANG Yu-Fei1, 2, 
WANG Jun-Yi1, 2, GAO Qiang1, 2, LUO Kun3, GONG Jin-Hua2 and YE Shao-Qun2 

(1. Zhejiang Institute of Freshwater Fisheries, National Genetic Breeding Center of Macrobrachium rosenbergii, Huzhou  
313001, China; 2. Zhejiang South TaiLake Freshwater Fish Breeding Co., Ltd, Huzhou 313001, China; 3. Key Laboratory for Sus-

tainable Utilization of Marine Fishery Resources, Ministry of Agriculture, Yellow Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy 
of Fishery Sciences, Qingdao 266071, China) 

Abstract: The giant freshwater prawn (Macrobrachium rosenbergii) is one of the most important crustaceans in inland 
aquaculture, especially in many tropical and subtropical areas. China has become the largest producer of the giant 
freshwater prawn in the world. For protecting species resources and then achieving selective breeding, it is necessary 
to study the effect of artificial culture and selective breeding on the genetic diversity of M. rosenbergii. In this study, 
the ribosomal internal transcribed spacer 2 (ITS2) of 111 individuals from 5 populations (Bengal wild population, 
Burma wild population, Zhejiang culture population, Guangxi culture population and selected population “South 
Tailake No. 2”) were sequenced and analyzed in order to estimate the genetic diversity and genetic differentiation 
of M. rosenbergii. Genomic DNA was isolated following the standard method from muscle tissue, and then was kept at 
−20℃. PCR primers were synthesized by Shanghai Generay Biotech Co., Ltd. The PCR reaction mixture contained 25 
μL, thermal cycling consisted of an initial denaturing at 94℃ for 2min, followed by 30 cycles of denaturing at 94℃ 
with each cycle of 30s, 45s annealing at 55℃, and 1min extension at 72℃, and concluded with a final extension at 72℃ 
for 10min. The PCR products, which were purified and sequenced by Shanghai Generay Biotech Co., Ltd and analyzed 
using CLUSTL W, Dna SP 4.10, Mega 4.0 and Arlequin 3.0 softwares. 

The results showed that 58 variations and 56 haplotypes were revealed in the 111 sequences. The mean contents of 
A, T, C and G were 21.6%, 24.4%, 19.5% and 34.6% in ITS2, and the content of G + C was significantly higher than A + 
T. It was also found that Bengal wild population had the highest genetic diversity with 7.186 for the average of nucleo-
tide differences (K) and 0.0155 for nucleotide diversity (Pi). In decreasing order of genetic diversity, the others were 
Burma wild population, Zhejiang culture population, Guangxi culture population in turn. And selected population 
“South Tailake No. 2” had the lowest genetic diversity (K and Pi were 3.032 and 0.0065, respectively) among the five 
populations of M. rosenbergii. Pairwise Fst of control region sequence analysis among five populations showed that 
there were significant differences between the wild populations and the culture populations (P<0.01). Significant dif-
ferences were also found not only between selected population “South Tailake No. 2” and wild populations, but also 
between selected populations “South Tailake No. 2” and Guangxi culture population (P<0.01). Genealogical tree 
showed that Bengal wild population and Burma wild population clustered together, Zhejiang culture population, 
Guangxi culture population and selected population “South Tailake No. 2” clustered together. The results indicated that 
the ITS2 sequence was a good molecular marker for detecting genetic variation of M. rosenbergii populations, in addi-
tion, artificial culture and breeding had led to decreases in genetic diversity and significant genetic differentiation 
among M. rosenbergii populations. After a 4-generation selection, there was clear genetic differentiation between new 
selected population “South Tailake No. 2” and the base population, and the new breed with stable characteristics would 
lay a foundation for breeding other new varieties. 
 
Key words: Macrobrachium rosenbergii; Ribosomal internal transcribed spacer 2 (ITS2); Genetic diversity; Genetic 
differentiation 
 
 


