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基于mtDNA Cyt b序列分析齐口裂腹鱼群体遗传多样性
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摘要:  研究测定了长江上游4个齐口裂腹鱼(Schizothorax prenanti)野生群体(重庆巫溪、重庆城口、四川雅

安、四川阿坝)共104个个体的线粒体Cyt b基因部分序列, 以探讨齐口裂腹鱼野生群体的遗传多样性和遗传结

构。结果表明: 在104个个体Cyt b序列中共检测到43个多态性位点, 25个单倍型。4个齐口裂腹鱼群体的单倍

型多样性介于0.704—0.884,  核苷酸多样性介于0.007—0.012。群体间Kimura双参数遗传距离介于

0.008—0.017, 其中四川雅安群体与四川阿坝群体间遗传距离最近, 基因交流频繁。重庆城口群体与四川雅安

群体间遗传距离最远, 基因交流受阻。AMOVA分析表明, 齐口裂腹鱼的遗传分化主要来自群体内部, 且组群

间、组群内群体间和群体内存在显著的遗传分化。中性检验得到Tajima’s D和 Fu’s Fs的值不显著, 且歧点分

布图呈多峰, 表明长江上游4个齐口裂腹鱼野生群体未经历过种群扩张。研究旨为齐口裂腹鱼野生资源保护

提供必要参考意见, 同时为齐口裂腹鱼种质资源合理开发和利用提供理论依据。
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齐口裂腹鱼(Schizothorax prenanti)俗称雅鱼、

洋鱼、齐口细鳞鱼, 属鲤形目、鲤科、裂腹鱼亚

科、裂腹鱼属, 主要分布于我国长江上游的金沙、

岷江、大渡河、青衣江及乌江下游等水域, 在长江

上游淡水生态系统的食物链中具有重要的地位
[1, 2]

。

近年来, 由于自然环境恶化及人为活动的不利影响,
如过度捕捞、修建电站、水体污染等导致齐口裂

腹鱼野生资源遭到严重破坏, 其天然资源量逐渐减

少, 种群数量急剧下降
[3]
。因此, 分析齐口裂腹鱼不

同群体的遗传多样性和遗传结构, 对其资源的保护

有着重要的理论价值和实际意义。

迄今对齐口裂腹鱼的研究多集中于生物学特

性、营养与生长、繁殖和疾病防治等方面
[4—7], 而

对于其遗传资源的调查、评估, 及种群结构的研究

较少, 研究者仅采用AFLP和mtDNA控制区标记分

析了位于四川境内的青衣江、大渡河、雅砻江上

游的木里河及伍须湖齐口裂腹鱼群体的遗传多样

性
[8—10], 而长江上游重庆段干流及支流的野生群体

群体结构情况等未见报道。鱼类mtDNA具有分子

较小、为共价闭合环状双链的DNA分子、严格的

母系遗传、快速的进化速度等特点
[11, 12], 因此被广

泛用于鱼类亲缘关系、种群遗传分化、遗传多样

性和种群历史动态等研究
[13—16]

。在线粒体的众多

基因中, 细胞色素b (Cytochrome b, Cyt b)基因进化

速度适中, 转换或颠换比例较大, 被广泛应用于系

统发育、遗传多样性、物种鉴定研究中
[17—20]

。本

研究以重庆和四川齐口裂腹鱼野生群体为研究对

象, 基于Cyt b分析齐口裂腹鱼种群遗传多样性和种

群遗传结构, 以期为齐口裂腹鱼种群资源的保护和

合理开发利用提供理论依据。

1    材料与方法

1.1    实验材料与DNA提取

在2014年3月至2015年5月期间, 收集了重庆巫

溪和城口、四川雅安和阿坝州4个齐口裂腹鱼野生

群体(表 1), 剪取鳍条用无水乙醇固定, 置于–20℃
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冰箱低温保存。基因组DNA采用动物基因组DNA
抽提试剂盒(生工生物工程股份有限公司, 上海)提
取, 使用核酸蛋白定量仪(Eppendorf, BioPhotome-
ter Plus, 德国)检测所提DNA浓度与质量, 并用1%
琼脂糖电泳检测其完整性。DNA样品稀释成30 ng/mL
的终浓度, 保存于–20℃备用。

1.2    PCR扩增与测序

根据齐口裂腹鱼mtDNA全序列
[21](GenBank

序列号: NC_023829)采用Primer 5.0软件设计Cyt b
基因的引物, 并由英俊生物技术服务有限公司合成。

上游引物和下游引物分别为: CYF: 5′-CGTGAACT
ACGGCTGACT-3′; CYR: 5′-TAGGAACTGGGTG
ATTGG-3′。

PCR扩增体系为50 μL, 包括10×PCR buffer
(with Mg2+) 5 μL、dNTPs (10 mmol/L) 4 μL、Taq酶
(5 U/μL) 0.5 μL、上游及下游引物(10 μmol/L)各
2.5 μL、模板DNA(30 ng/μL)2.5 μL, 补充无菌水至

50 μL。所需试剂购自大连TaKaRa生物工程有限公

司。PCR扩增程序为: 94℃预变性5min; 94℃变性

30s, 55℃退火30s, 72℃延伸45s, 反应25个循环;
72℃延伸10min, 15℃保存。扩增产物用1%琼脂糖

凝胶电泳检测, 送上海英骏生物技术有限公司进行

PCR扩增产物的纯化、回收与单向测序, 测序引物

为扩增引物。

1.3    序列整理与数据分析

采用BioEdit 7.0软件
[22]

和Clustal X 1.81软件
[23]

对测序结果进行编辑和同源比对。群体序列遗传

多样性参数, 包括多态性位点数(S)、单倍型数(H)、
单倍型多样性(Hd)、核苷酸多样性(π)、平均核苷

酸差异数(K)和Tajima’s D值等由DnaSP 5.0[24]
软件

获得。

利用软件Arlequin 3.5 [25]
进行核苷酸组成统

计、分子方差分析(AMOVA)和遗传分化指数(Φst)
计算。使用Nm= (1–Φst)/(2Φst)计算两两群体间的基

因流。利用Network 4.6.1.0软件
[26]

构建单倍型的简

约中介(Reduced-Median, MJ)网络图, 用以检测单

倍型之间的进化关系。利用MEGA 5.1软件
[27]

计算

群体间的Kimura双参数模型(Kimura 2 Parameter,
K2P)遗传距离, 并构建邻接(Neighbor-Joinning,
NJ)进化树和最大简约(Maximum Parsimony, MP)进
化树。使用Arlequin 3.5进行Tajima’s D检验

[28]
和

Fu’s Fs检验
[29], 同时结合核苷酸歧点分布分析(Mis-

match distributions)来检验群体历史动态, 以确定是

否存在瓶颈效应或群体扩张
[30]

。对显著性检验的

P值进行Bonferonni校正
[31]
。

2    结果

2.1    序列变异特征

共测序获得104尾齐口裂腹鱼的Cyt b基因部分

序列, 序列长750 bp。104条序列中共检测到68个变

异位点, 变异比例为9.86%。其中单一信息位点有

33个, 简约信息位点35个。变异均为转换或颠换, 转
换与颠换的比值为54.33。4个种群所有个体序列中

的A、T、C、G碱基组成比例为25.50%、29.70%、

27.80%以及17.00%, A+T(55.20%)含量明显高于

G+C(44.80%)含量, 其中G含量最低(17.00%), 表现

出明显的反G偏倚特点。

2.2    单倍型分布及遗传关系

104个样本中共检测到25个单倍型, 其中Hap1、
Hap8、Hap9为优势单倍型, 分别占个体数的20.18%、

10.57%和14.42%; 单倍型Hap1、Hap2、Hap3、
Hap7、Hap9和Hap15被2—3个群体共享, 其他19个
单倍型为各群体特有单倍型, 其中, Hap2是分布最

广泛的单倍型, 除了城口群体, 其他3个群体都有分

布(图 1)。在4个群体中, 巫溪和雅安群体单倍型比

例分别为43.75%和41.67%, 表现了较为丰富的单倍

型数。而阿坝群体单倍型比例为24.14%, 表现了较

为贫瘠的单倍型数。

基于齐口裂腹鱼单倍型构建NJ分子系统树(图 1)
可知, 25个单倍型被分成2个主支。其中一个主支

包含14个单倍型, 有66个个体, 为优势分支; 另一个

主支包含11个单倍型, 有48个个体。分子系统树表

明, 尽管不同群体的单倍型没有严密的表现出与其

地理位置分布的关系, 但是雅安和阿坝州群体之间,
以及巫溪和城口群体之间表现出了较近的亲缘关

系。基于25个单倍型构建的MP分子系统树(图 2)
与MJ网络图(图 3)显示的结果相吻合。

2.3    群体遗传多样性和遗传分化

巫溪和雅安群体单倍型多样性明显高于城口

和阿坝群体, 其中阿坝群体的值最低(0.704±0.079);

表 1   齐口裂腹鱼样本采集信息

Tab. 1   Sampling information of S. prenanti

群体
Population

河流
River

经纬度
Longitude and

Latitude

采样时间
Time

样本数
Sample

size
重庆巫溪

WX 大宁河 +109.31, +31.35 2014.5—
2015.5 16

重庆城口
CK 任河 +108.15, +31.37 2014.7—9 35

四川雅安
YA 大渡河 +101.55, +28.51 2015.4 24

四川阿坝
州AB 脚木足河 +102.22, +31.89 2014.3—4 29
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从核苷酸多样性和平均核苷酸差异数来看, 巫溪群

体的值最高(0.012±0.001; 8.033), 阿坝群体的值最

低(0.007±0.001; 4.621)。从以上结果可以看出(表 2),

在4个群体中, 巫溪群体遗传多样性最高, 阿坝群体

遗传多样性最低。

从齐口裂腹鱼4个地理群体的个体间遗传距离

来看(表 3), 群体内遗传距离大小次序为: 巫溪(0.012)>
城口(0.010)>雅安(0.008)>阿坝州(0.007), 群体间的

遗传距离在0.008—0.017。其中, 雅安、阿坝群体

与城口群体间遗传距离较大, 雅安与阿坝群体之间

遗传距离最小。这说明, 雅安群体与城口群体亲缘

图 1    齐口裂腹鱼25种Cyt b单倍型NJ系统树及其在4个群体中的分布

Fig. 1    NJ phylogenetic tree of 25 Cyt b haplotypes and its distribution of 4 S. prenanti populations

 
图 2   齐口裂腹鱼25种Cyt b单倍型MP系统树

Fig. 2   MP phylogenetic tree of 25 Cyt b haplotypes of S. prenanti
 

图 3   齐口裂腹鱼群体Cyt b序列单倍型网络结构图

Fig. 3   Haplotypes network based on the different mutationsof Cyt
b sequences of S. prenanti populations
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关系较远, 雅安群体与阿坝群体亲缘关系较近。基

于群体间K2P遗传距离构建UPGMA树, 结果显示,
阿坝群体和雅安群体聚类为一支(四川组群), 巫溪

群体和城口群体聚为另外一支(重庆组群)(图 4)。
齐口裂腹鱼群体间的遗传分化指数如表 3(对

角线上)所示。4个群体遗传分化指数在0.054—
0.468。根据Wright关于群体遗传分化程度的理论

[32],
雅安与阿坝群体之间的遗传分化指数最小

(Φst=0.054, P>0.05), 其值在0.05—0.15, 属于低度分

化, 表明雅安和阿坝群体间遗传分化程度较低。巫

溪与城口群体之间的遗传分化指数(Φ s t=0.228,

P=0)在0.15—0.25, 属于中度分化。城口群体与四

川组群(雅安、阿坝群体)之间, 以及巫溪与四川组

群(雅安、阿坝群体)之间遗传分化指数都大于0.25,
属于高度分化。其中, 城口和阿坝群体之间遗传分

化指数最高(Φst=0.468, P=0)。
在AMOVA分析中(表 4), 将4个群体归为一个

组群分析表明, 长江上游齐口裂腹鱼群体内的变异

组分(64.23%)大于群体间的变异组分(35.77%), 各
群体间存在着显著遗传分化(Fst=0.357, P=0)。基于

遗传分化分析结果, 将4个群体分成四川和重庆2个
组群, 结果表明, 31.50%的变异组分来自2个组群之

间, 两组群间存在显著的遗传分化(Fct=0.315, P=0),
10.69%的变异组分来自组群内群体间(Fsc=0.156,
P=0), 而各个群体内个体间的变异组分达到57.81%
(Fst=0.422, P=0), 由此说明, 长江上游齐口裂腹鱼的

 
图  4    基于Kimura遗传距离的齐口裂腹鱼4个群体之间的

UPGMA树

Fig. 4   UPMA tree of 4 S. prenanti populations based on K-2-P
genetic distance

表 2    不同群体齐口裂腹鱼遗传多样性参数

Tab. 2    Genetic diversity index of four S. prenanti populations

群体
Population

多态性位点
S

单倍型数
H

单倍型多样性
Hd

核苷酸多样性
π

平均核苷酸差异数
K

重庆巫溪WX 23 7 0.867±0.057 0.0117±0.0013 8.033
重庆城口CK 29 8 0.743±0.050 0.0099±0.0010 6.824
四川雅安YA 22 10 0.884±0.038 0.0075±0.0014 5.152
四川阿坝AB 17 7 0.704±0.079 0.0067±0.0012 4.621
总体Total 43 25 0.915±0.014 0.0123±0.0004 8.492

表 3   齐口裂腹鱼群体内遗传距离(对角线, 粗体)及群体间遗传

距离(对角线下)和遗传分化系数(Φst)(对角线上)

Tab. 3   K2P genetic distances within population (diagonal, bold),
and pairwise genetic distance (below diagonal) and fixation index

(Φst) (above diagonal) among populations of S. prenanti
populations

重庆巫溪
WX

重庆城口
CK

四川雅安
YA

四川阿坝
AB

重庆巫溪WX 0.012 0.228** 0.299** 0.332**
重庆城口CK 0.014 0.010 0.458** 0.468**
四川雅安YA 0.014 0.017 0.008 0.054
四川阿坝AB 0.014 0.016 0.008 0.007

注: **表示经Bonferonni校正后在α=0.01水平显著
Note:  ** indicates  significant  at  α=0.01 after  Bonferonni

correction

表 4    齐口裂腹鱼群体Cyt b序列变异的分子方差分析(AMOVA)
Tab. 4    Analysis of molecular variances (AMOVA) of Cyt b sequences of S. prenanti populations

变异来源
Source of variation

自由度
df

平方和
Sum of
squares

方差组分
Variance

components

百分率
Percentage of
variation (%)

固定指数
Fixation
indices

P

一个组群One group
群体间Among populations 3 137.169 1.683 35.77 Fst=0.357** 0
群体内Within populations 100 302.119 3.021 64.23
两个组群Two groups

组群间Among groups 1 104.190 1.646 31.50 Fct=0.315** 0
组群内群体间Among

populations within groups 2 32.979 0.559 10.69 Fsc=0.156** 0

群体内Within populations 100 302.119 3.021 57.81 Fst=0.422** 0
注: **表示在α=0.01水平显著
Note: ** indicates significant at α=0.01
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变异主要来自群体内个体间, 不同组群间及组群内

群体间存在显著遗传分化。

对4个群体间基因流Nm分析可知(表 5), 巫溪群

体与城口群体, 雅安群体与阿坝群体之间的Nm值均

大于1, 说明重庆组群以及四川组群内都有基因交

流。其中, 雅安群体与阿坝群体间Nm值高达8.791,
表明两群体间存在较为频繁的基因交流。而城口

群体与四川组群(雅安、阿坝群体)之间的Nm值均

小于1, 巫溪群体与四川组群(雅安、阿坝群体)之间

的Nm值略大于1, 表明四川组群和重庆组群之间基

因交流受阻。

2.4    群体历史动态分析

对所有个体进行中性检验(表 6)和歧点分布分

析, 结果显示4个群体的Fu’s Fs检验及Tajima’s D检

验结果都不显著(P>0.05), 且其歧点分布图均呈明

显的多峰形(图 5), 表明4个齐口裂腹鱼野生群体在

历史进化的过程中未经历过种群扩张。

3    讨论

3.1    Cyt b序列变异特征

本研究对长江上游4个野生群体齐口裂腹鱼

Cyt b序列分析表明, A+T达到55.20%, 明显量高于

G+C含量, 这与晁燕等
[33]

在齐口裂腹鱼中发现的

54.9% A+T含量相符。这可能与生物的进化地位有

关, 即线粒体DNA的进化地位随着A+T含量的增加

而增高
[34]

。同时, 本研究低G(16.90%)含量与Qi
等

[20]
和谢佳燕等

[35]
对长江干流及青藏高原的齐口

裂腹鱼的研究结果一致, 表明Cyt b有很强的碱基组

成偏向性。

研究发现长江上游104个齐口裂腹鱼Cyt b序列

有68个变异位点, 共检测到单倍型数为25个。单倍

型数占全部个体数的比例为24.04%, 高于孟玮

等
[36]

对塔里木裂腹鱼的研究结果(10.53%), 低于Qi
等

[20]
对长江干流齐口裂腹鱼的研究结果(53.85%)。

与谢佳燕等
[35]

对青藏高原齐口裂腹鱼的研究结果

相似(29.63%)。25个单倍型中Hap2分布最广泛, 存
在于除重庆城口以外的其他3个群体中。长江上游

4个野生齐口裂腹鱼群体独享19个单倍型, 远高于

晁燕等
[33]

的研究结果(2个), 说明长江上游四川、重

庆江段干流及支流齐口裂腹鱼群体单倍型较青海

班玛县玛柯河的丰富, 这些群体更能够有代表性的

说明齐口裂腹鱼群体的遗传多样性。

3.2    群体遗传多样性

单倍型多样性指数(Hd)和核苷酸多样性指数

(π)是评估遗传多样性的两个重要参数。本研究中

的齐口裂腹鱼群体多样性指数(Hd=0.704—0.884,
π=0.007—0.012)高于青海玛柯河和四川丹巴的齐

口裂腹鱼群体 ( H d = 0 . 5 6 — 0 . 8 3 ,  π = 0 . 0 0 0 7 —
0.0032)[36], 低于木里河、大渡河和青衣江群体(Hd=
0.93—0.99, π=0.014—0.02)[9]; 与其他裂腹鱼亚科鱼

类相比 ,  高于塔里木裂腹鱼(Hd=0.19—0.74, π=
0.0004—0.0029)[34], 和黄河和托索湖的黄河裸裂尻

 
图 5   齐口裂腹鱼群体歧点分布图

Fig. 5   Mismatch distributions of S. prenanti populations
实线为理论的期望分布, 虚线为观测的分布

The solid line represents theoretical expected distribution, and the
dashed line represents observed distribution

表 5   齐口裂腹鱼群体间的基因流Nm(左下角)

Tab. 5   Gene flow value (Nm, below diagonal) between every two
populations of S. prenanti

重庆巫溪
WX

重庆城口
CK

四川雅安
YA

四川阿坝
AB

重庆巫溪WX
重庆城口CK 1.696
四川雅安YA 1.174 0.592
四川阿坝AB 1.007 0.567 8.791

表 6   齐口裂腹鱼群体的Fu’S Fs和Tajima’s D中性检验

Tab. 6   Fu’S Fs and Tajima’s D of S. prenanti populations

群体
Population

样本数
Sample

size

Fu’S Fs P value Tajima’s D P value
Fs P D P

重庆巫溪WX 16 2.548 0.869 0.646 0.764
重庆城口CK 35 4.203 0.929 –0.109  0.508
四川雅安YA 24 –0.083  0.509 –0.462  0.347
四川阿坝AB 29 2.461 0.873 0.232 0.633
总体Total 104 –0.898  0.452 0.095 0.617
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(Hd=0.67—0.70, π=0.0012—0.0026)[37], 略低于柴达

木内流水系和4个黄河支流的黄河裸裂尻(Hd= 0.79—
0.97, π=0.0027—0.0099)[38]

。综上可知, 齐口裂腹鱼

遗传多样性处于中等水平。在4个群体中, 巫溪和

雅安群体的Hd和π值较高, 巫溪群体群体内遗传距

离最高, 遗传变异最丰富, 遗传多样性最高, 而阿坝

群体遗传变异最小, 多样性最低。重庆巫溪群体遗

传多样性相对较高, 一方面可能与重庆巫溪有着较

为适宜的水文条件和优越的生存环境有关; 另一方

面可能是巫溪地势险峻, 人为活动对齐口裂腹鱼野

生种质资源的影响较小。四川阿坝群体遗传多样

性较低, 这可能与近年来自然环境的恶化及以及栖

息水域受到污染、繁育环境发生改变、过度捕捞

等人为活动的影响有关。

利用中性检验和核苷酸歧点分布研究物种的

种群历史, 若Fu’s Fs的检测呈显著负值且歧点分布

分析图谱呈泊松状分布的单峰, 说明种群趋于发生

了瓶颈效应或者种群扩张
[39]

。本研究Fu’s Fs和

Tajima’s D均不显著(P>0.05), 且歧点分布图均呈明

显的多峰形, 表明长江上游4个野生齐口裂腹鱼群

体在历史进化的过程中相对较为稳定, 未经历过种

群扩张。

3.3    群体遗传结构

研究群体遗传结构不仅可以用于评价物种群

体的变异水平和不同地理群体之间的关系, 还可以

确定群体中的进化显著单元和管理单元, 以及制定

资源的保护和管理策略
[40]

。在本研究中, 除雅安与

阿坝群体其余群体间遗传分化均达极显著水平, 但
群体间最大遗传距离(0.017)仍小于亚种的界限

(0.02), 其均未达到亚种分化
[41, 42]

。根据Wright[32]
关

于对群体遗传分化和基因交流程度的理论, 4个野

生群体中, 城口和雅安群体(Φst =0.458, P=0, Nm=
0.592)、城口和阿坝群体(Φs t=0.468, P=0, Nm=
0.567)之间基因交流受阻, 群体间遗传分化达极显

著水平, 这可能与分布流域较远和地理隔离等因素

有关。阿坝和雅安群体(Φst=0.054, P>0.05 Nm=
8.791)基因交流频繁, 群体间遗传分化不显著。同

时, 阿坝和雅安群体之间共享多个单倍型, 有较小

的遗传距离, 可能是因为脚木足河是大渡河的支流,
地理分布特点决定了两群体间可频繁的进行基因

交流。

本研究对齐口裂腹鱼主要分布区域, 包括长江

上游四川、重庆江段干流及支流齐口裂腹鱼种群

进行了多样性分析, 4个群体遗传多样性整体不高,
应该加强齐口裂腹鱼各群体的资源保护力度。由

于四川组群与重庆组群之间存在显著的遗传分化,

建议将四川群体、重庆群体分别作为2个进化显著

单元(Evolutionarily Significant Unit, ESU)进行保

护。本研究初步反映了齐口裂腹鱼的遗传背景、

遗传结构及遗传变异水平, 后续可以通过利用多种

分子标记技术如SSR、SNP等联合分析, 更全面地

为齐口裂腹鱼资源的保护和合理开发提供理论依

据。
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GENETIC DIVERSITY OF THE PRENANT’S SCHIZOTHORACIN
(SCHIZOTHORAX PRENANTI) BASED ON PARTIAL

MTDNA CYT B SEQUENCES

ZHANG Zheng-Shi, HU Bing-Jie, YE Xiang-Yi, LIU Gui-Jia, ZHENG Shu-Ming and YE Hua
(Department of Fisheries in Rongchang District Southwest University, Chongqing 402460, China)

Abstract: Prenant’s schizothoracin, Schizothorax prenanti (Tchang), a valuable and economic fish, distributes in the
main streams and tributaries of the upper reaches of the Yangtze River in China. To assess genetic diversity and gene-
tic structure of the wild populations of S. prenanti, we amplified partial Mitochondrial Cyt b gene sequences from 104
individuals of the four wild populations of S. pregnant (Wuxi, Chengkou, Ya’an and A’ba) from the upper reaches of
the Yangtze River. The results showed that 43 polymorphic nucleotide sites and 25 haplotypes were detected among the
Cyt b sequences of 104 individuals. The haplotype diversity was ranged from 0.704 to 0.884, and nucleotide diversity
index was ranged from 0.007 to 0.012 among the four populations. Kimura 2-parameter distance was ranged from 0.008
and 0.017. The genetic distance between Ya’an and A’ba population was the smallest and the gene exchange between
the two populations was frequent. The largest genetic distance was observed between Ya’an and Chengkou population,
which might be explained by the little gene exchange between the two populations. AMOVA analysis showed that the
genetic differentiation of S. prenanti was mainly occurred within populations variation. There were significant genetic
differentiations between the groups, among populations within groups, and within populations. The results of neutrality
test showed that the values of Tajima’s D and Fu’s Fs were not significant and the mismatch distribution was multimod-
al, indicating that the four populations of S. prenanti from the upper reaches of the Yangtze River had not experienced
population expansion. This study provides valuable knowledge for protecting Schizothorax prenanti  and theore-
tic information for a rational utilization of the germplasm resources.

Key words: Schizothorax prenanti; Cyt b; Genetic structure; Genetic diversity
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