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摘要: 为了筛选与暗纹东方鲀(Takifugu obscurus)生长相关的分子标记, 作者采用 SSR 结合 BSA 技术

对同龄孵化群体的同池养殖暗纹东方鲀生长差异性状标记进行筛选。利用 85 对微卫星引物对暗纹东方

鲀生长快、慢各 30 尾个体构建的两个基因池进行分析, 共筛选到 14 个差异位点。然后分析这 14 个差

异微卫星位点在这 60 个暗纹东方鲀个体中的基因型差异, 结果表明: 位点 TOP03、TOG01、fms15、

fms75 与生长性状呈现极显著负相关关系(P<0.01), fms89 与生长性状呈现极显著正相关关系(P<0.01)。

用另外 30 个个体(生长快慢各 15 个)进行验证实验后, 结果只有位点 fms15、fms75 与生长性状显著相

关, 相关系数分别为–0.411 和–0.384。这两个微卫星位点对于暗纹东方鲀生长性状有显著效应, 为开展

暗纹东方鲀的分子标记辅助育种提供了有价值的参考标记。  
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暗纹东方鲀 (Takifugu obscurus)属硬骨鱼纲

(Osteichthyes)、鲀形目 (Telraodontiformes)、鲀科

(Tetradontidae)、东方鲀属(Takifugu), 其分布集中于

北太平洋西部地区的东海及黄海海域, 且可进入长

江到江阴一带, 并可定居太湖[1]。暗纹东方鲀不仅能

够养血补气 , 而且向来以肉味鲜美闻名 , 为传统美

食中的典范, 是具有很高经济价值的特种水产养殖

品种[2-3]。在实际养殖中, 暗纹东方鲀养殖技术日益

成熟 , 养殖规模不断扩大 , 养殖产量逐年增高 , 到

2014 年预期产量已达到 40 000t以上[2], 但都普遍存

在同一暗纹东方鲀群体出现生长性状差异明显的情

况 , 往往一个养殖周期需要淘汰掉许多小的个体 , 

加之暗纹东方鲀具有相互残食的特性 [3], 小个体易

受伤且死亡率极高, 而且还会受伤得病感染其他鱼

体[4]。因此, 进行暗纹东方鲀大小差异的微卫星标记

研究既为暗纹东方鲀的良种选育提供依据, 也对提

高养殖产量和经济效益具有深远的意义。 

微卫星(Microsatellite)目前不仅广泛应用于遗传

多样性分析重要性状标记的筛选[5]、遗传图谱的构建
[6]和发育研究[7]等, 而且可用于遗传性疾病的连锁分

析和基因诊断、品种鉴定、农作物及动物育种等领

域[8]。微卫星在水产动物生长性状分子标记方面的运

用上也取到了一定的成果, Cnaani等[9]在利用微卫星

标记对橙色莫桑比克罗非鱼 (Oreochromis mossam-

bicu)和奥利亚罗非鱼(Oreochromis aureus)的杂交 F2

代进行与生长性状的相关性分析 , 筛选得到位点

UNH130 和体长相关。佟广香等 [10]研究哲罗鱼 

(Hucho taimen)生长速度相关性状的微卫星筛选得到

标记 106INRA、166TUF与测量的 7个生长性状显著

相关; 111TUF和 210TUF与 6个生长性状显著相关。

刘伟等[11]研究 3种鲤鱼( Cyprinus carpio)群体的生长

性状与微卫星标记的关系时发现: 黄河鲤(C. carpio)

的生长性状和位点 Mfw5 相关; 建鲤(C. carpio var. 

               

收稿日期: 2015-09-17; 修回日期: 2015-12-03 

基金项目: 江苏省科技支撑计划资助项目(BE2013345); 江苏省水产三

新工程资助项目(Y2013-12) 

[Foundation: Jiangsu Science and Technology Support Program, No. 

BE2013345; Jiangsu Aquatic Three New Projects , No. Y2013-12] 

作者简介: 马爱军(1971-), 女 , 山东荣成人 , 博士 , 研究员 , 博士生

导师, 主要从事鱼类繁育养殖生物学与遗传育种研究, E-mail: maaj@ 

ysfri.ac.cn 



 

 Marine Sciences / Vol. 40, No. 10 / 2016 17 

jian)的生长性状与位点 Cca09、Hlj013、Mfw2、MfW7

和 Mfw29相关; 黑龙江野鲤(C. haematopterus)的生

长性状与位点 Mfw4、Mfw6和 Mfwl1相关。王桂兴

等[12]研究利用 30对牙鲆(Paralichthys olivaceus)微卫

星标记对雌核发育个体进行分析, 得到有 8 个座位

分别与体质量、体长、体高性状的相关性显著。目

前有关利用微卫星标记对暗纹东方鲀生长差异性状

分析研究较少, 为提高暗纹东方鲀的育种效率本研

究拟运用 85 对微卫星标记, 采用 SSR 结合 BSA 技

术比较分析暗纹东方鲀群体的生长差异性状, 筛选

出可能与暗纹东方鲀生长性状相连锁的微卫星标记, 

为进行暗纹东方鲀的苗种选育提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

本研究所用暗纹东方鲀样本由江苏中洋河豚庄

园公司提供, 取自 2010 年的同池同时孵化的混合群

体, 约 180日龄的个体。分别选取生长性状处于两极

端的差异个体各 30 尾, 其中, 生长快的 F(fast)组个

体全长都大于 13 cm(14.8 cm±1.8 cm); 生长慢的

S(slow)组个体全长都小于 6 cm(4.9 cm±1.1 cm)。每

个样本形态学测量完后, 剪取部分尾鳍鳍条分装于

离心管中并置于–80℃冰箱中保存以备后用。 

1.2  实验引物 

使用引物序列参照 Ma 等[13]和自己设计暗纹东

方鲀引物共 16对, 古川聪史[14]、郝君[15]和 Kai等[16]

红鳍东方鲀(Takifugu rubripes)微卫星引物 69 对, 由

上海生工生物科技有限公司合成, 实验所用部分微

卫星引物信息见表 1。 

1.3  实验方法 

1.3.1  基因组 DNA的提取及检测 

 取保存两组样本 F 组和 S 组的尾鳍各 30 mg, 

按照基因组 DNA提取试剂盒提取 DNA。并用 1%的 
 

表 1  本实验所用部分微卫星引物的核心序列、引物序列、退火温度和片段长度 
Tab. 1  Microsatellite primers, repeat motif sequence, primer sequences, annealing temperature, and fragment length 

used in this experiment 

基因座 引物序列(5′-3′) 片段长度(bp) 退火温度( )℃  

ACACCGCTCAATGCAAACTC fms32 

AATGTGGCGGCTACTTTCAG 

148 61 

CCAGCACAGGCACTTCAGAT fms57 

ATTCTGAGCATCCGCATTGT 

158 60 

GGCTTTACCGAGGTGTTGAG fms75 

TGGAATCTGTGCCCTCATCT 

123 62 

CGTCATGATCCAACACAAGA fms89 

CGCACACATACACGAGTTCA 

319 62 

TCTACGGCGGACATCTCTTC fms106 

CTCCGCGCTCTAAAAGTCAG 

355 63 

ACTGGACCCTGTGTTGCTCT fms118 

CCTCAGTGGTGCCAGTGTAA 

355 62 

AAACCTAAGCTGGAGGCTCA f1001 

AACTGACTGATTGGACAACACG 

295~300 61 

ACGTGTACGTGTGCTTCAGG f1050 

CCATGATGCCTTTGATGATG 

360~395 55 

GGCAAGGAGCTGGCTTATGT f1148 

CATCCCAGCGTCACTACTCA 

165~180 58 

AGACACTGATGGTGCCTGTG f1160 

CGTAGCAACGAGACGAACAA 

165~175 60 

CACCTGCCCGAAAGTTTAAG f1497 

TGAAAGCCCAAGAGAGGAAA 

170~182 58 

CGTCAGGGAGAAGACGATTC f1505 

TCGTGAAGATGGTCCACAGA 

360~395 59 
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续表   

基因座 引物序列(5′-3′) 片段长度(bp) 退火温度( )℃  

CCTGAAGCACACACTGCAAG f1637 

CCTGATGACACCTGCTCTGA 

200~208 60 

TCCTCCAACTTCACGCTCTT f1690 

AGGTACTTCTGGACCGCATC 

220~235 59 

GTTTTGCAGCACGAGTGTGT f1691 

GCATCCAGGCAAGGATTAAA 

175~195 59 

TTTTCTTTCACACCCCGAAC f1781 

CCCCACTTCCCCTCTTTTAG 

181~202 57 

AACACCTCCACCTGCTTGCT TOG01 

ATTGCCCAGTTGACTTTCC 

280~290 54 

CACAAGGTGAGGACAAAGAC TOG02 

TTGGCAACAGTTAGGTAGGT 

155~165 54 

TCGGTGATGATCGGTGAC TOG03 

TAAGCTCTGAGCCAAAAGG 

280~290 57 

AAAAGAATGCTTATCCTG TOP01 

TTACTTGTGACCTGCGT 

200~225 52 

TCTTCTTGCTATTTTGCT TOP02 

ATGAGTCTGGTCCTGCT 

260~300 54 

TCCGCTATCACATCTATCT TOP03 

CATGATGCTCCTGGAAAAT 

155~175 53 

CTGGCATAACTGATTAGGCTGT fms15 

ATAGCTGACAGCACGGGAAC 

165~175 60 

GTGCCCACAAAGATGGAAAT fms43 

TCCTTGGCAGAGTCAGTCCT 

120 60 

ACCCACTCCGTCCTTCCT TOb10 

TCAACCGCCCTTCCAACT 

310~380 61 

CTCCCACGCAAGCAGTCA f169 

CTCAGTATCAGGGGTCAAAGAAAT 

280~300 60 

TTACACTGGCCAAACAACTCTG f362 

GGCCTATAGGACCTCTGGACT 

398~405 60 

GAGGACATCCGATCACATCC f1372 

CCCTGCAGGAGGAATACCAG 

212~240 60 

CACCTGCCCGAAAGTTTAAG f1497 

TGAAAGCCCAAGAGAGGAAA 

170~182 58 

 
琼脂糖凝胶电泳进行鉴定 , 核酸蛋白测定仪检测

DNA浓度, 无菌水稀释到浓度为 50 ng/μL, –20℃冷

冻保存。 

1.3.2  BSA基因池的建立及其 PCR扩增 

F 和 S 两组暗纹东方鲀各 30 个样本, 从 F 组每

个样本抽取 10 μL DNA溶液混合成 F组基因池, 同

样方法获得 S组基因池。用 85对微卫星引物对 F和

S两组基因池进行 PCR扩增, 体系为: buffer 1.4 μL、

dNTP 1.2 μL (mmoL/μL)、上下游引物各 0.6 μL(10 μmol)、

模板 1 μL (50 ng/μL)、taq酶 0.2 μL(5 U/μL)、补充

去离子水 10 μL。PCR 程序是: 预变性(95 5℃  min), 

循环 30次(变性 94 30℃  s、退火 30 s、复性 72 30℃  s), 

延伸(72 10℃  min), 结束(4℃)。将 85对微卫星引物的

PCR扩增产物变性, 在 8%的变性聚丙烯酰胺凝胶中

电泳分离, 使用硝酸银法染色 [17], 记录带型并用扫

描保存电泳结果。 

1.3.3  筛选差异条带及个体 PCR扩增 

比较分析两个基因池聚丙烯酰胺电泳条带, 初
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步找出 F 和 S 两组具有差异性条带的微卫星位点作

为候选的生长差异的微卫星分子标记, 将筛选出的

具有差异的引物按照上述的 PCR 条件, 对构建基因

池的 60个暗纹东方鲀个体进行 PCR扩增、聚丙烯酰

胺凝胶电泳及硝酸银法染色, 再次记录差异条带。 

1.3.4  生长性状差异条带分析 

使用 SPSS 软件对筛选出的差异等位基因片段

与暗纹东方鲀生长性状这两个变量的进行相关性检

验, 判断差异等位基因片段和暗纹东方鲀生长性状

的相关性情况, 筛选出与暗纹东方鲀生长差异性状

显著相关的位点。 

1.3.5  验证生长性状差异位点 

从江苏中洋河豚庄园公司再次采样, 来自不同

家系混养的同日龄的暗纹东方鲀, 生长显著快、慢各

15 尾, 将筛选的微卫星位点, 对上述新样本个体进

行 PCR扩增、聚丙烯酰胺凝胶电泳及硝酸银法染色, 

统计特异性条带并进行相关性检测, 以验证筛选到

标记的准确性。 

1.3.6  差异等位基因片段切胶测序   

将验证实验的差异条带进行切胶回收、纯化, 送

至上海生工生物科技有限公司进行克隆、测序, 以验

证差异片段的是否为相应序列。 

2  结果 

2.1  BSA 基因池的差异条带筛选 

使用试剂盒提取基因组 DNA, 紫外线分光光度

计进行测定及琼脂糖检测后, 选取质量好的 DNA用

于下一步实验。用提取的高质量 DNA构建了 F和 S

两组基因池。85对引物对构建的 F 和 S两组基因池

进行 PCR扩增, 将扩增产物变性后进行 8%的聚丙烯

酰胺凝胶电泳及银染, 结果显示有 78 对引物具有清

晰目的条带 , 筛选出 TOP01、TOP03、TOG01、

TOG02、Tob10、Tob13、fms15、fms75、fms89、f169、

f362、f383、f1372和 f1497共 14对引物的电泳条带

在 F组和 S组间具有差异等位基因, 如图 1为 F和 S

基因池的差异等位基因的聚丙烯酰胺电泳图。 

2.2  统计个体中带型的差异等位基因片段 

将 F和 S两组基因池筛选的 14对具有差异等位

基因片段的微卫星引物, 对构建基因池的 60 个个体

进行 PCR扩增, 通过聚丙烯酰胺凝胶电泳分析结果。

结果显示微卫星位点 f383扩增产物的 PAGE条带模

糊无法辨认, 位点Tob13的产物则无多态性、无差异, 

 

图 1  14个微卫星位点的 BSA分析扩增图 

Fig. 1  The amplified bands from BSA analysis for 14 mi-
crosatellite loci 

F. 生长快组; S. 生长慢组 

F. fast; S. slow 

 
所以两个微卫星位点被舍弃。其余位点差异带型统

计结果见表 2。图 2 为引物 fms15、fms75 在两组个

体中的 PCR 扩增带谱, 可以看出两微卫星位点在 F

组和 S 组的目的等位基因片段有着较明显的差异, 

fms15位点 180 bp和 fms75位点 130 bp的差异等位

基因片段在 F组的扩增带谱中出现的频率较低, 在 S

组的扩增带谱出现的频率较高(箭头指示的为差异等

位基因片段)。 

2.3  差异等位基因片段的 SPSS 相关性分析 

根据表 2结果, 通过 SPSS13.0软件对筛选的 12

个微卫星位点的差异等位基因片段与暗纹东方鲀的

生长差异性状进行相关性分析, 已知 r 在 0.00~0.33

呈现弱相关性, 0.33~0.67 呈现中相关性, 0.67~1.00

呈现强相关性。由表 3可得, 位点 TOP01、TOG02、

Tob10、f169、f362、f1372 的生长差异相关性不显

著(P>0.05); 位点 TOP03、TOG01、fms15、fms75、

fms89 生长差异相关性极显著(P<0.01), 且为中度

相关(0.33<r<0.67), 其中有 1 个微卫星位点 fms89 

310 bp的等位基因片段与暗纹东方鲀的 F组性状存

在一定的正相关性, 其余 4 个微卫星位点则为负相

关性。 
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表 2  F 和 S 两组 12 个位点的差异等位基因片段统计表 
Tab. 2  Frequency of each site of 12 pairs of primers of F and S groups 

引物名称 大鱼特有条带数 出现率(%) 小鱼特有条带数 出现率(%) 差异片段大小(bp) 

TOP01 15/30 50.00 8/30 26.67 225 

TOP03 3/30 10.00 19/30 63.33 155 

TOG01 6/30 20.00 16/30 53.33 210 

TOG02 14/30 46.67 8/30 26.67 270 

Tob10 5/30 16.67 11/30 36.67 310 

fms15 2/30 6.67 10/30 33.33 165 

fms75 2/30 6.67 13/30 43.33 130 

fms89 10/30 33.33 1/30 3.33 310 

f169 8/30 26.67 4/30 13.33 160 

f362 17/30 56.67 22/30 73.33 230 

f1372 15/30 50.00 9/30 30.00 245 

f1497 8/30 26.67 13/30 43.33 200 

 

图 2  微卫星引物 fms15、fms75在 F和 S组个体的 PCR扩增带谱 

Fig. 2  PCR-amplified bands of microsatellite primers fms15 and fms75 in F and S groups 

M. DL500bp分子标记; F. 生长快组; S. 生长慢组 

M. DL500bp DNA marker ; F. fast; S. slow 
 

2.4  验证生长显著差异的微卫星位点 

经相关性分析得到 TOP03、TOG01、fms15、

fms75 和 fms89  5 个微卫星位点与生长差异性状存

在极显著相关关系, 且为中等相关; 位点 f1497与生

长性状存在显著相关, 但相关强度较弱。然后, 将重

新选取的不同群体的暗纹东方鲀生长差异显著的快

和慢各 15个个体进行 5个微卫星引物的 PCR扩增、

聚丙烯酰胺凝胶电泳及硝酸银染色, 统计差异片段, 

并进行相关性分析(表 4)。由表 4 可得, 位点 fms15

扩增的差异等位基因片段在生长差异的 F 和 S 组重 

新出现的频率分别为 0 和 33.33%; 位点 fms75 扩增

的差异等位基因片段在生长差异的 F 和 S 组重新出

现的频率分别为 6.67%和 40.00%, 且分析相关性关

系均呈现显著性, 而其余 3个则相关性不显著。得到

的微卫星位点 fms15 和 fms75 的结果基本与实验预

期一致, 相关系数分别为–0.411 和–0.384, 进一步验

证了作者所筛选的与暗纹东方鲀生长性状存在显著

相关性的微卫星位点的准确性。图 3为 fms15、fms75

两个位点的 PCR 扩增带谱(箭头指示的为差异等位

基因片段)。 
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表 3  微卫星位点与暗纹东方鲀生长差异性状的相关性分析 
Tab. 3  Correlation analysis between microsatellite loci 

and faster–slower trait of Takifugu obscurus 

引物名称 相关系数/r Sig.(2-tailed)/P 

TOP01 0.240 0.065 

TOP03 –0.553 0.000** 

TOG01 –0.346 0.007** 

TOG02 0.208 0.112 

Tob10 –0.226 0.082 

fms15 –0.333 0.009** 

fms75 –0.423 0.001** 

fms89 0.388 0.002** 

f169 –0.167 0.203 

f362 –0.175 0.182 

f1372 0.204 0.118 

f1497 –0.259 0.046* 

注: *. 显著相关(P<0.05); **. 极显著相关(P<0.01) 

 

2.5  差异等位基因片段切胶测序及 BLAST
比对 

对具有差异条带的微卫星引物进行验证的实验, 

得到 fms15 和 fms75 存在显著性的差异。然后将其

差异条带进行切胶回收, 送至上海生工生物科技有

限公司进行序列克隆、测定, 获得微卫星位点 fms15

差异条带的 DNA 序列。位点 fms15 的测序结果为: 

TCTGGCATAACTGATTAGGCTGTAGCATGAATGT
AGCATGTAGCAAGAATGCCAGCATCCTCTTACG
GTGTGGAACACACACACACACACACACACACA
CACACACACACACACACACAGAGAGGGCTATC
CATTAGCGAAAGCAATCTGCAGTTCCCGTGCTG 

 

图 3  微卫星引物 fms15、fms75 在验证个体的 PCR 扩增

带谱 

Fig. 3  Amplified bands of microsatellite primers fms15 and 
fms75 in confirmatory individuals. 

M. DL500bp分子标记; F. 生长快组; S. 生长慢组 

M. DL500bp DNA marker; F. fast; S. slow 

 
TCAGCTATA, 通过NCBI数据库BLAST比对, 证实

该片段序列和红鳍东方鲀发布的基因组一段高度吻

合, 同源性达到 98%, 差别在于序列中有 3 个碱基

发生置换(G-C、C-G、G-A); 同时发现该序列预测

功能可能与 RNA结合蛋白和 CXADR膜蛋白有关。

而位点 fms75因为基因片段较小、非特异性扩增条

带较多、回收 DNA浓度较低, 导致未能获得理想扩

增结果。 
 

表 4  差异等位基因片段在个体扩增带型中的出现次数统计 
Tab. 4  Statistical results of differential bands of individual banding patterns 

引物名称 大鱼特有条带数 出现率(%) 小鱼特有条带数 出现率(%) 相关系数/r Sig.(2-tailed)/P

TOP03 3/15 20.00 4/15 26.67 –0.079 0.679 

TOG01 3/15 20.00 2/15 13.33 0.107 0.580 

fms15 0/15 0 5/15 33.33 –0.441 0.017* 

fms75 1/15 6.67 6/15 40.00 –0.384 0.040* 

fms89 6/15 40.00 4/15 26.67 0.170 0.377 

 

3  讨论 

3.1  微卫星分析方法 

分群分离分析法(BSA)的基本原理是从某一分

离群体中筛选出一定数量具有目标基因表型差异的

个体, 分别构成 2个亚群或集团; 该方法可用来快速

鉴别与特定基因或染色体区域连锁的标记[18]。现在

已经广泛应用于动植物抗性基因、生长相关性状的

筛选鉴定工作当中[19-20]。王美玉等[21]采用 69个微卫

星位点对半滑舌鳎(Cynoglossus semilaevis)极大群体

和极小群体的基因型分布进行筛选, 得到 12 个微卫

星位点存在差异, 在其后的验证群体与生长性状相

关的检验中也呈现出显著差异, 说明采用极端群体

进行初筛有效。张天时等[22]采用分离群体标记法也
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筛选出与中国对虾( Fenneropenaeus chinesis) 生长

性状相关的微卫星位点。本实验则也采用 BSA法将

收集的暗纹东方鲀分为 F和 S组, 进行差异微卫星位

点的初筛选。然后将这些标记对群体内个体进行相

关分析, 并验证筛选极端群体标记的有效性。 

微卫星遗传标记为共显性标记 , 且检测方便 , 

数量性状基因位点定位常采用微卫星遗传标记分析, 

是目前水产动物数量性状基因位点定位的常用方法

之一。近几年, 国内研究者利用微卫星标记也得到了

鲫(Carassius auratus)[23]、青虾(Macrobrachium nip-

ponense)[24]、刺参(Stichopus japonicas)[25]和中华绒螯

蟹( Eriocheir sinensis)[26]等生长性状相关联的微卫星

位点。因鱼类大多数的经济性状属于数量性状, 遗传

基础复杂且受多基因调控 , 易受环境影响 , 表现为

连续变异, 从而不能明确表现型与基因型之间的对

应关系[27]。但在基因组时代分析大批 DNA分子标记

与性状连锁关系、分子标记与数量性状的相关关系, 

得到与一个或多个标记的遗传相关的数量性状, 通

过改变相应基因型频率, 达到改变表型的目的[28]。本

研究采用微卫星分子标记的方法对暗纹东方鲀生长

差异性状进行研究, 从分子层面揭示数量性状的遗

传基础, 后续的工作将对筛选获得的微卫星标记进

行其他群体验证和多代验证, 进一步证实其适应范

围、准确性和有效性, 以达到能合理地应用该标记指

导育种, 提高育种速度, 改良重要生长性状。 

3.2  与生长性状显著相关的微卫星标记 

Reed 等[29]通过对小鼠进行基因敲除试验后, 发

现小鼠(Mus musculus)的体质量性状是受多个基因控

制的性状。刘伟等[11]对 3 种不同地理群体的鲤研究

发现鲤的生长性状也与多个基因相关, 本研究也得

到了类似的结果: 利用 85对东方鲀微卫星引物对 60

个生长性状差异显著的个体进行 SSR结合 BSA技术

的分析, 得到了 14 个微卫星位点能在暗纹东方鲀 F

和 S 两组基因池中扩增出差异条带, 并通过单个样

本的 SSR 分析验证得到了其中 5 个微卫星位点扩增

的差异条带显著, SPSS 分析得到该 5 个微卫星位点

与生长差异性状相关极显著, 说明这些微卫星位点

可能与暗纹东方鲀的生长差异性状有一定的关联 , 

如果条带所对应基因位点与生长差异性状无关, 则

在大小群体之间出现的频率应该基本一致。再用新

的生长性状差异明显的群体进行验证实验, 结果只

有 fms15 和 fms75 两个位点与生长差异形状存在显

著相关, 进一步说明这两个位点与暗纹东方鲀的生

长性状存在着一定的关联。为进一步确认本试验中

微卫星位点是否与暗纹东方鲀的生长性状有关, 我

们将 fms15 位点测序所得全序列与 NCBI 的 BLAST

数据库进行比对, 去寻找与生长相关的基因及蛋白, 

作为辅助数据验证本试验结果的可靠性。对比完后

发现, 该序列可能与 RNA 结合蛋白和 CXADR膜蛋

白有关, 但目前并没有具体的研究结果。 

本研究所用 BSA法只能对目标基因进行分子标

记, 而目标基因与分子标记间连锁的紧密程度不能

确定 , 也无法得知在遗传连锁图上的位置 , 更不能

完成后续的 QTL 定位 , 因此目前还不能完全确定

fms15 或 fms75 两个位点是否存在多位点关联效应, 

该遗传标记是否可以作为暗纹东方鲀优势生长性状

分子辅助育种标记还需要进一步深入验证和研究。 
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Abstract: A population of Takifugu obscurus with significant growth differences was investigated for screening 

molecular markers linked to growth traits, using SSR combined with bulked segregation analysis (BSA). Two gene 

pools were respectively constructed using 30 DNA templates isolated from T. obscurus samples with significantly 

different growth rates and then amplified by 85 pairs of microsatellite primers. The unique alleles were found in 14 

loci. These 60 T. obscurus individuals were genotyped by SSRs. The results showed that loci TOP03, TOG01, 

fms15, and fms75 had a highly significant negative correlation with growth trait (P < 0.01), while fms89 showed 

extremely significant positive correlation with growth trait (P < 0.01). The verification test using another population 

of 30 randomly selected T. obscurus with significantly different growth rates indicated that only loci fms15 and 

fms75 were significantly correlated with growth trait, with correlation coefficients of –0.384 and –0.411, 

respectively. Therefore, these two microsatellite loci with a significant linkage with growth traits could be used as 

reference markers for marker-assisted breeding of T. obscurus. 
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