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摘要    采用翘嘴鳜(Siniperca chuatsi)转录组高通量测序并筛选得到的 13 对多态性 EST-SSR 引物, 

对 60 尾翘嘴鳜的体长、体高、体厚及体重 4 种生长性状进行标记-性状相关性研究, 并对 4 个翘嘴
鳜选育群体各 30 尾个体进行遗传结构分析。结果显示, 与其生长性状显著相关的微卫星分子标记有
5 个, 包括: 分别与体厚和体长极显著相关(P<0.01)和显著相关(P<0.05)的标记 C10127, AA 型为体
长、体厚的优势基因型, 而 AC 型为劣势基因型; 与体重显著相关(P<0.05)的标记 C19016, AA 型为
体重的优势基因型, AB 型为体长的劣势基因型; 与体厚显著相关(P<0.05)的标记 C14847, BB 型为体
厚的优势基因型; 分别与体长、体高和体重、体厚极显著相关(P<0.01)和显著相关(P<0.05)的标记
C12350, BC 型为体长、体厚、体高和体重性状的优势基因型; 分别与体厚、体重和体高极显著相关
(P<0.01)和显著相关(P<0.05)的 C18691 标记, BB 型为体厚、体重和体高性状的优势基因型。4 个翘
嘴鳜群体遗传多样性高低依次为太湖选育群体>长江口选育群体>洪泽湖选育群体>鄱阳湖选育群体, 

其平均的等位基因数、有效等位基因数、观测杂合度、期望杂合度和多态信息含量分别为 2.2115、
1.9405、0.55513、0.5925 和 0.3775, 属于中度多态水平。 
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翘嘴鳜(Siniperca chuatsi)隶属鲈形目、鳜亚科、

鳜属, 是我国鳜属的 7个种中个体最大、生长速度最

快的种类, 历来为我国重要的名优鱼类养殖对象。但

近年来翘嘴鳜野生原始种质资源锐减、种质退化、生

长和抗逆性能下降等问题变得越来越严重 , 迫切需

要开展鱼类选育和遗传改良的研究(Liu et al, 2004)。

微卫星(即简单序列重复 simple sequence repeat, SSR)

具有重复性好、多态性高、共显性强以及在基因组中

数量丰富和分布广泛的特点。通过转录组测序和验证

获得来源于基因编码区的表达序列微卫星分子标记

(EST-SSR)可以在相关功能基因上定位, 从而经济高

效地开发出 QTL定位的 EST-SSR标记并应用于分子

标记辅助育种(Zhang et al, 2012), EST-SSR标记相比

基因组 SSR(G-SSR)标记辅助育种的效率更高(Gupta 

et al, 2004; Skaala et al, 2004), 已成为开展物种性状

选育(Nie et al, 2013; Xanthopoulou et al, 2017)和群体

遗传结构分析(Ding et al, 2015)研究的理想工具。近

年来 , 微卫星分子标记技术在翘嘴鳜的遗传和育种

研究方面也得到了较好的应用, 匡刚桥等(2007)采用

FIASCO (Fast Isolation by AFLP Sequences Containing 
repeats)法构建翘嘴鳜 G-SSR 富集文库, 分离了微卫

星 DNA 序列并对其特征进行分析; Yang 等(2014)利
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用 G-SSR 开展了翘嘴鳜亲子关系的研究 ; 宋易等

(2016)对 5代翘嘴鳜选育群体开展了 2个单核苷酸多

态性标记和 4 个微卫星标记优势基因型的数目以及

遗传相似性和遗传距离的研究 , 以验证这些微卫星

标记用于辅助育种的富集效果和可靠性。为了进一步

开发与翘嘴鳜生长性状相关的 EST-SSR 分子标记并

评估不同选育群体的遗传变异状况 , 本文基于作者

前期翘嘴鳜转录组测序并开发的 EST-SSR 多态性分

子标记(袁文成等, 2015)的基础上, 通过单标记分析

技术筛选了与翘嘴鳜体长、体高、体厚、体重 4个生

长性状相关的 EST-SSR 分子标记, 并利用此分子标

记研究不同选育群体的遗传结构。以期为翘嘴鳜生长

性状分子标记辅助育种和种质资源保护提供基础数

据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

用于翘嘴鳜标记-性状相关性研究的材料来自于

相同批次长江口群体和太湖群体苗种且在同一池塘

养殖 7月龄的翘嘴鳜健康个体, 随机选取 60尾, 进行

体长、体重等表型性状指标测量以及分子生物学检

测。翘嘴鳜选育群体遗传结构分析的材料分别取自于

扬州市董氏特种水产有限公司养殖基地的 F2 代鄱阳

湖选育群体(简称 BYHP)和 F2 代洞庭湖选育群体(简

称 HZHP)以及苏州市申航生态科技发展股份有限公

司养殖基地的 F2代太湖选育群体(简称 THP)和 F2代

长江口选育群体(简称 CJKP)。样本数量为每个群体

中各随机选取健康个体 30尾。 

1.2  EST-SSR引物 

采用本实验室在翘嘴鳜转录组测序数据基础上

自主设计并经多态性验证的 13 对 EST-SSR 引物(表

1), 引物由上海生工公司合成。 

1.3  试验方法 
1.3.1  表型性状的测量及基因组 DNA的提取    测

量和计算每尾鱼的体重、体长、体厚及体高 4个表型

性状后剪取其鳍条组织, 保存于 95%酒精中备用。基

因组 DNA提取采用酚-氯仿抽提法, DNA含量、纯度

及完整性测定采用核酸蛋白测定仪(Thermo Fisher)和

琼脂糖凝胶电泳法 , 用无菌水稀释至 100ng/μL 后 , 

–20ºC保存备用。 

1.3.2  微卫星扩增反应及电泳     按照 Zhang 等

(2012)的方法, 将 13 对微卫星引物(表 1)在 PCR 仪

(TaKaRa)上扩增, 采用 PCR反应体系 20μL (其中: 无

菌水 7μL, 2×ES Taq MasterMix 10μL, 模板 DNA 50ng, 

10μmol/L 上下游引物各 1μL), 扩增程序: 95ºC 2min

预变性, 30 个循环[变性(95ºC)、退火(50—60ºC)和延

伸(72ºC)各 30s], 最后延伸(72ºC)5min。参照高东等

(2009)的方法, PCR产物在 6%的非变性聚丙烯酰胺凝

胶电泳 90min(电压 150V)后进行硝酸银染色, 电泳图

用凝胶成像系统拍摄, 利用Gel-Pro Analyzer 4.5软件

进行读带和分型。 

1.3.3  种群遗传结构的检测     按 1.3.2 方法, 利

用 13对微卫星分子标记引物(表 1)对 HZHP、CJKP、

BYHP 和 THP4 个选育群体进行基因组扫描, 获得稳

定扩增、条带清晰的多态性电泳图, 用于种群遗传结

构分析。 

1.4  数据分析与统计 

1.4.1  基因标记、基因型与生长性状的相关分析    

在 SPSS 16.0 软件中首先利用 Kolmogorov-Smirnov

法对翘嘴鳜体长、体重、体厚和体重 4个生长性状的

频率分布进行正态分布检验 ; 其次利用广义线性模

型(GLM)的最小二乘方差分析法分别分析 13 个 SSR

标记与翘嘴鳜 4种生长性状间的相关性, 获得显著相

关的 SSR标记; 最后采用ANOVA方差分析法进行显

著相关 SSR 标记的不同基因型与 4 种生长性状间的

多重比较, 从而获得与生长性状显著相关的基因型。 

1.4.2  遗传结构分析    获取扩增电泳条带图以后, 

利用软件 Gel-Pro Analyzer 4.5 获取每尾翘嘴鳜的基

因型数据。采用 PopGen32软件对 4个选育群体的每

个微卫星标记统计其等位基因数(Na)、有效等位基因

数(Ne)、等位基因频率(P)、观测杂合度(Ho)及期望杂

合度(He), 并计算多态性信息含量(PIC) (Botstein et al, 

1980)。 
1
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式中, Pi、Pj分别为第 i个和第 j个群体中的等位基因

在群体中的频率, n为某一基因座上的等位基因数。 

根据 Lynch(1999)的 Nei 指数法计算 4 个翘嘴鳜

选育群体间的遗传相似度(S)和遗传距离(D)。S =2Nxy/ 

(Nx + Ny)。式中, Nxy为两个体共享的图带数, Nx和 Ny

分别为 x和 y个体拥有的电泳条带数。 

2  结果与分析 

2.1  表型性状的分布检测 

翘嘴鳜体重、体长、体厚和体高 4个生长性状的

测量数据均表现出连续变化的特点 , 表明这些性状



226 海   洋   与   湖   沼 49卷 

 

均是数量性状 (吴滟等 , 2011); 由 Kolmogorov- 

Smirnov 检测表明 , 4 种生长性状符合正态分布

(P>0.05) (表 2)。 

2.2  生长性状相关 EST-SSR标记及基因型分析 

统计分析结果表明, 13 个多态性微卫星标记(表

1)中的 5个标记与翘嘴鳜生长性状表现出显著相关性

(表 3)。其中, 标记 C10127分别与体厚和体长极显著

相关(P<0.01)和显著相关(P<0.05); 标记 C19016与体

重显著相关(P<0.05); 标记 C14847 与体厚显著相关

(P<0.05); 标记 C12350分别与体重、体厚和体长、体 

表 1  EST-SSR 标记及引物信息(袁文成等, 2015) 
Tab.1  Information of the EST-SSR loci and primers sequence of S. chuasti 

标记号 SSR类型 引物序列(5'—3') 产物大小(bp) 退火温度 Ta(ºC)

F: CTGCACATGGCCAAGACTG 
C5150 (AC)9 

R: TACCTGTGTGTCCCTTGGC 
217 56 

F: GTCGGGTCAGGCATTTAGC 
C12350 (GGTT)5 

R: ACACCACCTGCCAGACTTC 
242 57 

F: TTGACCCACCAGAGCAAGG 
C15209 (GT)7 

R: TCAGACAACCCTGTCGAGC 
341 57 

F: GCTGGTGCAGGTGGATTTC 
C10127 (GT)9 

R: GTGGGTGAGAAGCTTTGCC 
377 57 

F: TGTCACTGCGACCATCCTC 
C5528 (GT)7 

R: CGATAACCGGGTAGCCCTC 
383 60 

F: GGGCTGTGATGGTTTGACG 
C43527 (GCT)5 

R: AGTATCAACCACCGAGGCG 
162 57 

F: TGATGGAGTGCACAGTCAAG 
C14847 (GT)8 

R: CTTGTCATTGGCGCTGAGG 
354 56 

F: GACGAGTCAGTGCGACAAC 
C18691 (GCT)6 

R: CTTTGCGTCTTCCTGGCTG 
177 57 

F: CTCGGGAGGCTTCTGGAC 
C9810 (GT)9 

R: TCCGTTTGTGCCAACCATC 
384 56 

F: TCTTGTCTGCCGGTGAGC 
C19016 (GT)8 

R: GTGCTTGCGAGACATACTCC 
427 56 

F: GCGAAGGTGGATCATTGCC 
C32533 (AC)8 

R: TCTCGACCCTGAGTCTTGC 
184 56 

F: CCATGATCAACGCTGTGCC 
C6340 (AGG)5 

R: TCCTGGCTTCTTCCTCCAG 
383 61 

F: TGAGAACGGCTGCTACCTC 
C29449 (ACC)6 

R: GGTTGTTGATGGAGAACGGG 
388 57 

表 2  翘嘴鳜体重、体长、体厚和体高正态分布检验 
Tab.2  The test of normal distribution in body weight, body length, body thickness and body height of S. chuasti 

性状 均值 标准差 最大值 最小值 P值 

体重(kg) 0.5562 0.1024 0.9425 0.3667 0.32 

体长(cm) 26.8654 2.7545 33.8747 16.3542 0.24 

体厚(cm) 4.6638 0.6543 6.0870 3.3075 0.20 

体高(cm) 9.6878 0.9372 13.536 6.0546 0.25 
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高显著相关 (P<0.05)和极显著相关 (P<0.01); 标记

C18691 分别与体高和体重、体厚显著相关(P<0.05)

和极显著相关(P<0.01)。 

将翘嘴鳜 5 个微卫星分子标记的不同基因型分

别与生长性状进行多重比较的结果显示: 在 C10127

标记上, 个体 AA型的体厚显著高于 AC型(P<0.05), 

个体 AA 型的体长显著高于 AC、AB 型(P<0.05)。

因此, AA型是体厚、体长性状的优势基因型, 而 AC

型和 AB 型分别是体厚、体长和体长性状的劣势基

因型。在 C19016标记上, 个体 AB型的体长显著低

于 AA 型个体(P<0.05), AA 型个体的体重显著高于

AB 型(P<0.05), 说明 AB 基因型是体长性状的劣势

基因型, AA 型为体重的优势基因型。在 C14847 标

记上, 个体 BB 型的体厚显著大于 AB 型(P<0.05), 

表明 BB型和AB型分别是体厚性状的优势基因型和

劣势基因型 ; 而基因型间的体长、体高和体厚性状

无显著差异(P>0.05)。在 C12350标记上, BC型的体

长显著大于 AC 型和 CC 型个体(P<0.05), 体高和体

重都显著大于 AA型、AB型、AC型、BB型和 CC

型个体(P<0.05), 体厚显著大于 AB型、AC型和 BB

型个体(P<0.05), 说明 BC 型是体长、体高、体重和

体厚 4种性状的优势基因型。标记 C18691与增强子

结合蛋白 β 有关, 该蛋白是增强子结合蛋白家族一

员 , 在生长发育、能量代谢和细胞分化等多个方面

发挥作用。该标记上 BB 型个体的体厚、体重和体

高分别显著大于AA型、AB型和AA型个体(P<0.05), 

推测 BB 型为体厚、体重和体高性状的优势基因型, 

AA型为劣势基因型。 

 

表 3  翘嘴鳜微卫星标记不同基因型的体重、体长、体厚和体高的均值和多重比较 
Tab.3  Means and multiple comparison of body weight, body length, body thickness and body height of different genotypes in 

microsatellite loci of S. chuasti 

标记号 基因型 个体数 体长(cm) 体高(cm) 体厚(cm) 体重(kg) 

C10127 AA 23 29.059±0.964a 9.7594±0.412a 4.602±0.284a 0.559±0.035a 

 AB 15 25.657±0.857b 9.7631±0.536a 4.188±0.245ab 0.525±0.045a 

 AC 7 25.425±0.756b 9.4569±0.654a 3.968±0.324b 0.487±0.037a 

 BB 12 27.625±0.868ab 9.654±0.547a 4.354±0.350ab 0.504±0.056a 

 CC 3 27.784±1.472ab 9.373±0.640a 4.324±0.674ab 0.496±0.054a 

C19016 AA 13 29.025±1.230a 9.786±0.495a 4.631±0.261a 0.562±0.074a 

 AB 15 25.056±0.094b 8.435±0.510a 4.036±0.234a 0.403±0.032b 

 AC 13 26.654±0.095ab 9.462±0.624a 4.278±0.324a 0.515±0.045ab 

 BB 19 26.953±0.084ab 9.556±0.427a 4.476±0.265a 0.527±0.038ab 

C14847 AB 31 26.685±0.635a 9.402±0.401a 4.057±0.102a 0.475±0.042a 

 BB 29 27.054±0.658a 9.654±0.451a 4.765±0.125b 0.524±0.054a 

C12350 AA 6 28.845±1.245ab 9.845±0.627a 4.242±0.351ab 0.520±0.086a 

 AB 19 27.654±0.856ab 9.395±0.425a 4.140±0.285a 0.498±0.056a 

 AC 17 25.234±0.651b 9.412±0.335a 4.168±0.202a 0.508±0.052a 

 BB 6 28.314±1.628ab 9.435±0.542a 4.224±0.367a 0.512±0.075a 

 BC 5 31.354±1.864a 12.686±0.758b 5.685±0.402b 0.882±0.131b 

 CC 7 25.764±1.145b 9.584±0.581a 4.567±0.357ab 0.556±0.054a 

C18691 AA 32 26.425±0.754a 9.056±0.301a 4.102±0.124a 0.465±0.037a 

 AB 13 26.541±0.756a 9.320±0.362ab 4.198±0.146a 0.464±0.038a 

 BB 15 28.685±1.132a 10.858±0.351b 5.251±0.184b 0.726±0.048b 

 注: 同一栏中相同列的不同上标字母代表数值间存在显著差异(P<0.05) 

 
2.3  翘嘴鳜 4个选育群体遗传多样性 

13个多态性微卫星标记引物(表 1)对 4个选育群

体的 120尾个体进行了 PCR和聚丙烯酰胺凝胶电泳, 

均获得了具有多态性的扩增条带, 图 1和图 2显示了
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部分标记在翘嘴鳜选育群体中的扩增结果。每个标记

平均得到等位基因 2.2115个, 其中, 平均有效等位基

因数为 1.9405个。4个选育群体的等位基因数、有效

等位基因数、观测杂合度、期望杂合度及多态信息含

量见表 4, 由表 4可知, 4个选育群体遗传多样性高低

依次为 THP > CJKP > HZHP > BYHP。 

 

图 1  标记 C15209在翘嘴鳜选育群体中的扩增结果 
Fig.1  PCR amplification results of C15209 loci in S. chuatsi 

 

图 2  标记 C12350在翘嘴鳜选育群体中的扩增结果 
Fig.2  PCR amplification results of C12350 loci in S. chuatsi 

表 4  基于 13 个微卫星标记的 4 个翘嘴鳜选育群体的遗传多样性数据 
Tab.4  Data of genetic diversity based on 13 microsatellite markers in 4 breeding populations of S. chuasti 

THP BYHP HZHP CJKP 
标记 

Na Ne Ho He PIC Na Ne Ho He PIC Na Ne Ho He PIC Na Ne Ho He PIC

C5150 2 1.9652 0.4745 0.7854 0.4305 2 1.8751 0.4226 0.4786 0.3562 2 1.5624 0.5258 0.5607 0.3856 2 1.6361 0.5219 0.5324 0.3752

C12350 3 2.8548 0.4643 0.7625 0.4628 3 2.1356 0.4853 0.5867 0.3857 3 2.1867 0.4516 0.5062 0.3954 2 2.3514 0.5236 0.5305 0.3745

C15209 2 1.7654 0.4534 0.6634 0.3864 3 2.0517 0.4682 0.5044 0.3852 3 1.8954 0.5025 0.5238 0.3251 3 2.2257 0.6238 0.6532 0.4545

C10127 2 1.7586 0.6581 0.5243 0.3952 2 1.8425 0.4350 0.4861 0.3235 2 1.5571 0.5124 0.5950 0.3567 3 2.6524 0.5623 0.578 0.4251

C43527 2 1.9657 0.5162 0.7857 0.4021 2 1.4255 0.4056 0.2994 0.2586 2 1.4846 0.5840 0.5727 0.3305 2 1.5852 0.7541 0.7641 0.4527

C14847 2 1.9623 0.5152 0.8241 0.4125 2 1.6567 0.4652 0.4861 0.3341 3 2.0642 0.4427 0.4804 0.3026 2 1.5574 0.4587 0.4622 0.3652

C18691 2 1.9687 0.6753 0.7845 0.3856 2 1.5842 0.5856 0.6025 0.3956 2 1.8162 0.6543 0.7218 0.4309 2 1.4658 0.6204 0.6324 0.3854

C6340 2 1.9568 0.5264 0.6320 0.3805 2 1.7415 0.5341 0.5524 0.3625 2 1.5321 0.5642 0.5684 0.3214 2 1.4575 0.536 0.6524 0.3985

C32533 2 1.6251 0.7065 0.6358 0.4128 2 1.7428 0.6350 0.6532 0.3665 2 1.5354 0.5451 0.5624 0.3026 2 1.5242 0.6028 0.6707 0.4032

C9810 3 2.5564 0.7084 0.6523 0.4852 2 1.7564 0.4265 0.4962 0.3324 2 1.5271 0.5456 0.5745 0.3548 2 1.4528 0.5234 0.5260 0.3454

C19016 2 1.8767 0.7181 0.5264 0.3851 2 1.7567 0.4658 0.4958 0.3628 3 2.5657 0.624 0.6341 0.4686 3 2.4262 0.6527 0.5828 0.3541

C5528 2 1.8645 0.6272 0.7568 0.3568 2 1.6548 0.4856 0.5024 0.3762 2 1.5384 0.5367 0.5623 0.3654 2 1.6751 0.5042 0.5374 0.3325

C29449 2 1.8643 0.6874 0.5365 0.3652 2 1.6527 0.6574 0.6853 0.4056 2 1.7818 0.5688 0.5742 0.3708 2 1.9846 0.5234 0.5538 0.3452

平均 2.1538 1.9988 0.5947 0.6823 0.4067 2.1538 1.7597 0.4978 0.5253 0.3573 2.3077 1.7729 0.5429 0.5720 0.3623 2.2302 1.8457 0.5698 0.5905 0.3855

注: Na: 等位基因数; Ne: 有效等位基因数; Ho: 观测杂合度; He: 期望杂合度; PIC: 多态信息含量 

 

2.4  翘嘴鳜 4 个选育群体间的遗传距离和遗传相似

度 

由表 5可知, THP和 CJKP两个选育群体间的遗

传距离最小(0.0696)、遗传相似度最大(0.8133), 表明

这两个群体亲缘关系最近; 而 BYHP和HZHP两个群

体的遗传距离最大(0.1247), 遗传相似度最小(0.6326), 

表明它们之间的亲缘关系较远。 

3  讨论 

3.1  基于 EST-SSR分子标记的生长性状的关联分析 

通过分子标记的基因型与个体数量性状表型间

关联的差异显著性检验, 可开展标记-性状连锁分析

(叶华等, 2014)。若根据其关联分析, 找到一个或多个

分子标记与某一性状存在显著的遗传相关性 , 则可 
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表 5  翘嘴鳜 4 个选育群体间的遗传距离(下三角)和遗传相似度(上三角) 
Tab.5  Genetic distance and genetic identity of 4 breeding populations of S. chuasti 

Pop ID HZHP CJKP BYHP THP 

HZHP * 0.7230 0.6326 0.7226 

CJKP 0.0766 * 0.6972 0.8133 

BYHP 0.1247 0.1037 * 0.7342 

THP 0.0772 0.0696 0.0725 * 

 
认为存在一个数量性状分子标记 , 从而实现育种技

术由传统的表型选择向分子标记选择育种的革新(王

高富等, 2006)。因此, 分子标记与性状间的关联分析

是近年来遗传育种的研究热点。但是, 目前有关翘嘴

鳜的研究主要集中在人工繁育和病害防治(Ding et al, 

2010; 刘希良等, 2013; Tanaka et al, 2013)、不同地理

群体间遗传结构及遗传多样性研究(杨受保等, 2003; 

方展强等, 2005)和微卫星分子标记开发(Yang et al, 

2012; Huang et al, 2013)等方面。本文首次采用基于转

录组测序基础上开发的 13个多态性 EST-SSR分子标

记开展了与翘嘴鳜体重、体高、体长和体厚 4个生长

性状关联分析的研究, 找到了 5个与上述翘嘴鳜 4个

生长性状显著相关的微卫星分子标记 , 其中 , 标记

C10127 和 C12350 均与体长性状显著和极显著相关, 

标记 C14847和 C10127均与体厚性状显著和极显著

相关, 标记 C19016 和 C12350 均与体重性状显著相

关, 表明翘嘴鳜的生长性状与多个 EST-SSR 标记相

关, 提示存在多因一效或表型与基因连锁的现象(李

仕贵等, 2002; 郑先虎等, 2011)。实验结果还显示翘

嘴鳜存在一因多效的现象 , 如 : 标记 C12350 与体

重、体长、体高和体厚 4 个生长性状均具有显著相

关性; 标记 C18691与体厚、体重和体高存在极显著

和显著相关。这与草鱼的研究结果相类似(王解香等, 

2012)。导致这些一因多效的原因, 一方面是由于这

些生长性状之间本身存在着相关性 ; 另一方面提示

这些一因多效的标记可能是与控制生长性状的主效

基因紧密连锁或处于同一染色体的不同座位的标

记。由于这些与翘嘴鳜多个生长性状相关的

EST-SSR标记已获得了所在 EST序列的转录组测序

信息以及相关基因序列或相对应的蛋白质信息 , 因

此, 可为翘嘴鳜 QTL 定位和分子标记辅助育种提供

重要的遗传学基础。 

3.2  基于 EST-SSR分子标记的翘嘴鳜不同选育群体

的遗传结构 

群体遗传多样性水平的高低与基因丰富度和遗

传潜力的大小正相关, 观测杂合度、期望杂合度、等

位基因数和多态信息含量都是其常用指标(侯宁等 , 

2007)。本研究基于 13 对多态性 EST-SSR 引物对 4

个翘嘴鳜选育群体进行基因组扫描结果显示(表 4), 

平均有效等位基因数(Ne)位于 1.7597—1.9988 之间, 

其值小于 2.15, 表明 4个群体均存在等位基因缺失现

象(万玉美等, 2011)。作为衡量群体遗传结构和遗传变

异程度的最适指标之一的杂合度 , 可以反映一个群

体内所包含的所有等位基因的分布情况和丰富程度, 

也可反映群体内个体的均匀度和变异程度 , 揭示群

体、物种或家系的生存和适应能力以及进化程度, 杂

合度的高低与其生命力和适应能力成正相关

(Botstein et al, 1980)。本研究 4个翘嘴鳜选育群体平

均的观测杂合度 (Ho)和期望杂合度 (He)分别位于

0.4978—0.5947 和 0.5253—0.6823 之间, 均低于对翘

嘴鳜野生群体的研究结果(0.6754 和 0.7487)(朱韬等, 

2013)。导致上述结果的原因, 可能是由于本试验所用

SSR引物均与经济性状相关, 在同一群体内人工选育

至 F2 代以后, 逐渐降低了这些经济性状的遗传变异

程度, 使选育群体经济性状遗传的富集度增加、多样

性降低。一般而言, 多态信息含量(PIC)<0.25 为低度

多态性, 0.25<PIC<0.5为中度多态性, 而 PIC >0.5为

高度多态性(Nei, 1987; Liu et al, 2008)。本研究结果显

示, 4 个翘嘴鳜选育群体的平均 PIC 位于 0.3573— 

0.4067 之间, 为中度多态水平, 表明仍具有一定的选

育潜力。遗传距离和相似性指数是用于检验群体间亲

缘关系的重要指标。一级和二级亲缘关系的遗传相似

性指数分别为 0.5和 0.25 (Nei et al, 1979)。本研究 4

个翘嘴鳜选育群体的遗传相似性指数均处于 0.6326

—0.8133之间, 表明同一物种在不同地理种群的选育

群体之间仍然处于一级亲缘关系水平上。因此, 今后

可在不同地理种群间构建选育群体或家系 , 并且通

过增加不同地理种群的数量和野生亲本数量等手段, 

来提高选育群体的遗传多样性 , 以获得遗传结构丰

富和性状优良的选育种质。 
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4  结论 

(1) 对 60尾翘嘴鳜的体长、体高、体厚及体重 4

种生长性状进行标记-性状相关性研究结果表明: 有

13 个中的 5 个翘嘴鳜 EST-SSR 标记分别与生长性状

显著相关 , 包括 : 分别与体厚和体长极显著相关

(P<0.01)和显著相关(P<0.05)的标记 C10127, AA型为

体长、体厚的优势基因型, 而 AC 型为劣势基因型; 

与体重显著相关(P<0.05)的标记 C19016, AA 型为体

重的优势基因型, AB 型为体长的劣势基因型; 与体

厚显著相关(P<0.05)的标记 C14847, BB 型为体厚的

优势基因型; 分别与体长、体高和体重、体厚极显著

相关(P<0.01)和显著相关(P<0.05)的标记 C12350, BC

型为体长、体厚、体高和体重性状的优势基因型; 分

别与体厚、体重和体高极显著相关(P<0.01)和显著相

关(P<0.05)的 C18691 标记, BB 型为体厚、体重和体

高性状的优势基因型。 

(2) 对 4 个翘嘴鳜选育群体各 30 尾个体进行遗

传结构分析的结果显示 : 遗传多样性高低依次为太

湖选育群体>长江口选育群体>洪泽湖选育群体>鄱阳

湖选育群体 , 其平均的等位基因数、有效等位基因

数、观测杂合度、期望杂合度和多态信息含量分别为

2.2115、1.9405、0.55513、0.5925 和 0.3775, 属于中

度多态水平。4个翘嘴鳜选育群体的遗传相似性指数

均处于 0.6326—0.8133之间, 表明同一物种在不同地

理种群的选育群体之间仍然处于一级亲缘关系。其中, 

鄱阳湖选育群体与洪泽湖选育群体的遗传距离最大

(0.1247), 遗传相似度最小(0.6326), 表明它们之间的

亲缘关系较远。 
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STUDY ON CORRELATION OF EST-SSR MARKERS WITH GROWTH TRAITS  
AND GENETIC STRUCTURE OF 4 BREEDING POPULATIONS IN 

MANDARIN FISH SINIPERCA CHUATSI 

YUAN Wen-Cheng1,  YE Jin-Ming2,  HUANG He-Zhong1, 3,  XIAO Pan1,  LU Yao1,   
LI Ze1,  ZHU Chuan-Kun3 

(1. School of Medicine and Life Sciences, Medical College of Soochow University, Fisheries Research Institute of Soochow University, 
Suzhou 215123, China; 2. Aquatic Products Production Technical Guidance Station of Yangzhou City, Yangzhou 225007, China;  

3. Jiangsu Collaborative Innovation Center of Regional Modern Agriculture & Environmental Protection, Huai’an 223300, China) 

Abstract    The linkage between growth traits (body length, body height, body weight, and thickness) of 60 individuals 

and EST-SSR marker trait and genetic structure of 4 breeding groups (each having 30 individuals of mandarin fish 

Siniperca chuatsi) was analyzed by 13 polymorphic EST-SSR microsatellites obtained by transcriptome high-throughput 

sequencing and screening. The linkage analysis showed that: the locus C10127 had an extremely significant impact on 

body thickness (P<0.01) and a significant impact on body length (P<0.05). AA at C10127 was a favorable genotype for 

body length and thickness traits while AC was a disadvantage genotype. Locus C19016 showed a significant impact on 

body weight (P<0.05), in which AA was the dominant genotype of body weight while the AB was the negative genotype of 

body length. Locus C14847 showed a significant impact on thickness (P<0.05), and BB was advantage genotype of 

thickness. Locus C12350 presented an extremely significant impact on body length and body height (P<0.01) and a 

significant impact on body weight and thickness (P<0.05), in which BC was dominant genotype of the 4 growth traits. 

Locus C18691 showed an extremely significant impact on body weight and thickness (P<0.01), and a significant impact on 

body height (P<0.05), and BB was a dominant genotype of thickness, body weight, and body height. The genetic diversity 

analysis determined that the value of mean valid alleles was 1.9405, the number of mean expected heterozygosity was 

0.5925 and the mean polymorphism information content was 0.3775, indicating intermediate level of polymorphism. 

Key words    Siniperca chuatsi;  EST-SSR marker;  growth trait;  genetic structure;  correlation analysis 

 

 



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /None
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CalCMYKProfile (U.S. Web Coated \050SWOP\051 v2)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Warning
  /CompatibilityLevel 1.4
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /DetectCurves 0.0000
  /ColorConversionStrategy /LeaveColorUnchanged
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedOpenType false
  /ParseICCProfilesInComments true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize true
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveDICMYKValues true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveFlatness true
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments true
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /CropColorImages true
  /ColorImageMinResolution 300
  /ColorImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 600
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageMinDownsampleDepth 1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterColorImages true
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /CropGrayImages true
  /GrayImageMinResolution 300
  /GrayImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 600
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageMinDownsampleDepth 2
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterGrayImages true
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /CropMonoImages true
  /MonoImageMinResolution 1200
  /MonoImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 1200
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /CheckCompliance [
    /None
  ]
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile (None)
  /PDFXOutputConditionIdentifier ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName ()
  /PDFXTrapped /False

  /CreateJDFFile false
  /Description <<

    /BGR <>
    /CHT <FEFF4f7f752890194e9b8a2d7f6e5efa7acb7684002000410064006f006200650020005000440046002065874ef69069752865bc9ad854c18cea76845370524d5370523786557406300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c4f86958b555f5df25efa7acb76840020005000440046002065874ef63002>
    /CZE <>
    /DAN <>
    /DEU <>
    /ESP <>
    /ETI <>
    /FRA <>
    /GRE <>

    /HRV (Za stvaranje Adobe PDF dokumenata najpogodnijih za visokokvalitetni ispis prije tiskanja koristite ove postavke.  Stvoreni PDF dokumenti mogu se otvoriti Acrobat i Adobe Reader 5.0 i kasnijim verzijama.)
    /HUN <>
    /ITA <>
    /JPN <FEFF9ad854c18cea306a30d730ea30d730ec30b951fa529b7528002000410064006f0062006500200050004400460020658766f8306e4f5c6210306b4f7f75283057307e305930023053306e8a2d5b9a30674f5c62103055308c305f0020005000440046002030d530a130a430eb306f3001004100630072006f0062006100740020304a30883073002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee5964d3067958b304f30533068304c3067304d307e305930023053306e8a2d5b9a306b306f30d530a930f330c8306e57cb30818fbc307f304c5fc59808306730593002>
    /KOR <FEFFc7740020c124c815c7440020c0acc6a9d558c5ec0020ace0d488c9c80020c2dcd5d80020c778c1c4c5d00020ac00c7a50020c801d569d55c002000410064006f0062006500200050004400460020bb38c11cb97c0020c791c131d569b2c8b2e4002e0020c774b807ac8c0020c791c131b41c00200050004400460020bb38c11cb2940020004100630072006f0062006100740020bc0f002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e00300020c774c0c1c5d0c11c0020c5f40020c2180020c788c2b5b2c8b2e4002e>
    /LTH <>
    /LVI <>
    /NLD (Gebruik deze instellingen om Adobe PDF-documenten te maken die zijn geoptimaliseerd voor prepress-afdrukken van hoge kwaliteit. De gemaakte PDF-documenten kunnen worden geopend met Acrobat en Adobe Reader 5.0 en hoger.)
    /NOR <>
    /POL <>
    /PTB <>
    /RUM <>
    /RUS <>
    /SKY <>
    /SLV <>
    /SUO <>
    /SVE <>
    /TUR <>
    /UKR <>
    /ENU (Use these settings to create Adobe PDF documents best suited for high-quality prepress printing.  Created PDF documents can be opened with Acrobat and Adobe Reader 5.0 and later.)
    /CHS <FEFF4f7f75288fd94e9b8bbe5b9a521b5efa7684002000410064006f006200650020005000440046002065876863900275284e8e9ad88d2891cf76845370524d53705237300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c676562535f00521b5efa768400200050004400460020658768633002>
  >>
  /Namespace [
    (Adobe)
    (Common)
    (1.0)
  ]
  /OtherNamespaces [
    <<
      /AsReaderSpreads false
      /CropImagesToFrames true
      /ErrorControl /WarnAndContinue
      /FlattenerIgnoreSpreadOverrides false
      /IncludeGuidesGrids false
      /IncludeNonPrinting false
      /IncludeSlug false
      /Namespace [
        (Adobe)
        (InDesign)
        (4.0)
      ]
      /OmitPlacedBitmaps false
      /OmitPlacedEPS false
      /OmitPlacedPDF false
      /SimulateOverprint /Legacy
    >>
    <<
      /AddBleedMarks false
      /AddColorBars false
      /AddCropMarks false
      /AddPageInfo false
      /AddRegMarks false
      /ConvertColors /ConvertToCMYK
      /DestinationProfileName ()
      /DestinationProfileSelector /DocumentCMYK
      /Downsample16BitImages true
      /FlattenerPreset <<
        /PresetSelector /MediumResolution
      >>
      /FormElements false
      /GenerateStructure false
      /IncludeBookmarks false
      /IncludeHyperlinks false
      /IncludeInteractive false
      /IncludeLayers false
      /IncludeProfiles false
      /MultimediaHandling /UseObjectSettings
      /Namespace [
        (Adobe)
        (CreativeSuite)
        (2.0)
      ]
      /PDFXOutputIntentProfileSelector /DocumentCMYK
      /PreserveEditing true
      /UntaggedCMYKHandling /LeaveUntagged
      /UntaggedRGBHandling /UseDocumentProfile
      /UseDocumentBleed false
    >>
  ]
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [2400 2400]
  /PageSize [612.000 792.000]
>> setpagedevice


