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摘要    本研究拟利用微卫星标记分析细鳞鲑(Brachymystax lenok)连续 3代选育群体的遗传结构及

差异。通过筛选出的 22 对细鳞鲑微卫星引物, 利用 PCR 进行扩增后进行毛细管凝胶电泳, 利用

GeneMapper V4.1软件进行图像收集和数据分析。在 3代共 96个样本中共检测到 181个等位基因, 各

标记检测的等位基因数为 2—26个, 平均为 8.227个; 3代平均等位基因数(Na)为 6.500—6.773, 平均

有效等位基因数(Ne)为 3.356—3.649, 3 代间 Na 和 Ne 差异均不显著; 3 代平均观测杂合度(Ho)为

0.462—0.530, 平均多态信息含量(PIC)为 0.459—0.525, 平均期望杂合度(He)为 0.494—0.566; F2和 F3

的 Ho、He、PIC 3项遗传多样性参数均显著低于 F1 (P<0.05); Hard-Weinberg平衡检验结果表明细鳞

鲑 3代选育群体整体保持了遗传平衡状态, 但经 Bonferroni校正后, 尚有 2个标记在 F1和 F3极限著

偏离遗传平衡(P<0.0005), 3 个标记在 F2极限著偏离遗传平衡(P<0.0005)。细鳞鲑在选育过程中通过

群体选育等方法注重了对稀有等位基因的保护, 在细鳞鲑多代选育过程中保持了较高的多态性水平, 

但在选育过程中某些等位基因出现了富集现象, 3代间的遗传分化也较小, 仅 1.49%的遗传变异来自

群体间, 表明细鳞鲑群体尚具有持续选育的潜力。 
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细 鳞 鲑 (Brachymystax lenok)隶 属 于 鲑 形 目

(Salmoniformes), 鲑科(Salmonidae), 细鳞鲑属, 在我

国主要分布于东北部的黑龙江、鸭绿江、图门江、绥

芬河等流域(李思忠, 1984)。细鳞鲑肉质细嫩鲜美, 必

需氨基酸含量远高于鲤 (Cyprinus carpio L.)、鲫

(Carassius auratus )等淡水鱼类(徐革锋等, 2010), 具

有较高的营养和经济价值。为了保护和利用细鳞鲑资

源 , 中国水产科学研究院黑龙江水产研究所从乌苏

里江及牡丹江采捕细鳞鲑亲鱼, 于 2003—2010 年连

续进行了人工繁殖及养殖试验 , 掌握了细鳞鲑全人

工繁育技术(牟振波等, 2013), 对细鳞鲑的繁殖生理

(牟振波等, 2008; 徐革锋等, 2009a)、苗种的早期发育

(李永发等, 2009; 徐革锋等, 2013)及生长生理(Liu et 

al, 2015; Xu et al, 2015; 徐革锋等, 2016)开展了一系

列的研究, 实现了细鳞鲑规模化苗种繁育及养殖, 在

此基础上开展了细鳞鲑良种的选育 , 目前已经培育

至 F3, 使其逐步成为广泛养殖的名特优品种之一。 

相对而言, 细鳞鲑遗传方面的研究开展较少, 徐

革锋等(2009b)分析了乌苏里江、鸭绿江和牡丹江细鳞

鲑的染色体核型; 王荻等(2009)用 AFLP 标记的分析

结果表明牡丹江细鳞鲑群体的多态性比例最高

(67.80%), 鸭绿江群体次之(55.81%), 而乌苏里江群

体最低(33.39%); 夏颖哲等(2006)和张艳萍等(2014)

分别用线粒体 D-loop 区序列分析了细鳞鲑及秦岭细
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鳞鲑 (Brachymystax lenok tsinlingensis)的遗传结构 , 

线粒体全基因组序列的比对结果显示两者 98.3%的

核苷酸序列相同(Si et al, 2012)。近年来, 微卫星标记

(microsatellite)因其多态性高、呈现共显性遗传等特点

成为研究群体遗传分化的首选标记 , 但细鳞鲑的微

卫星标记资源相对有限(Liu et al, 2014; Yu et al, 

2014), 制约了其在细鳞鲑种质鉴定、遗传保护方面的

应用。本研究从遗传标记积累较多的近缘种虹鳟

(Oncorhynchus mykiss)的微卫星标记中, 筛选了适用

于细鳞鲑遗传分析的标记, 并分析了细鳞鲑连续 3代

选育群体的遗传结构及差异 , 以期为细鳞鲑种质资

源保护以及遗传选育提供物质基础。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

细鳞鲑(Brachymystax lenok)群体样本均采自中

国水产科学研究院黑龙江水产研究所丹东繁育基地。

野生细鳞鲑于 2002 年采捕于乌苏里江虎头江段, 培

育成熟后于 2003—2010年实现了全人工繁殖(牟振波

等, 2013), 并以 2009 年生产的苗种建立细鳞鲑 F1选

育基础群体, 2011年和 2014年繁殖获得 F2和 F3选育

基础群体。2015 年 4 月, 随机采集每代选育群体 32

尾, 其中 F1(7龄)平均体重为 2415±765g, 平均体长为

60.5±7.4cm; F2(4 龄)平均体重为 1018±380g, 平均体

长 45.6±7.7cm; F3(1 龄)平均体重为 139±30.6g, 平均

体长为 20.8±1.8cm。剪取部分鳍条组织用以提取基因

组 DNA(李超等, 2014)。 

1.2  微卫星引物 

利用 GenBank 数据库中检索的虹鳟微卫星引物

150对分析随机 4个细鳞鲑样本, 检测标记的适用性、

稳定性及多态性。64对引物在细鳞鲑中获得了稳定、

清晰的目的条带, 38 对引物在个体间表现出多态性, 

最终选择 22个微卫星标记检测了全部 96个样本的基

因型。引物信息及在虹鳟高密度遗传图谱(Rexroad III 

et al, 2008)上的位置见表 1。 

1.3  DNA提取及 PCR扩增 

利用基因组 DNA 提取试剂盒(Axygen)提取细鳞

鲑鳍条组织的基因组 DNA, 经过紫外分光光度计

(260/280)测定浓度和纯度后, 调整浓度至 50ng/µL。

采用毛细管电泳技术检测 96 个样本的基因型, 在正

向引物的 5′端标记蓝色(FAM)和绿色(HEX)荧光, 建

立 15µL PCR扩增反应体系, 包括 1.5mmol/L MgCl2、

50mmol/L KCl、10mmol/L Tris-Cl (pH 8.3)、200µmol/L 

dNTP、微卫星引物、0.3µmol/L、100ng DNA模板及

1U Taq DNA 聚合酶。PCR 反应程序为 94oC 3min; 

94oC 30s, 56oC 30s, 72oC 30s, 25个循环; 72oC 5min。

反应结束后, 用 3730XL 遗传分析仪(ABI)进行毛细

管凝胶电泳, 利用 GeneMapper V4.1软件进行图像收

集和数据分析。 

1.4  数据分析 

使 用 软 件 “鱼 类 种 质 资 源 遗 传 分 析 装 置

(ZL200710144749.3)”进行数据转换 , 用 PopGene32 

(Version 1.32)软件计算每个微卫星标记的等位基因

数(observed number of alleles, Na)、等位基因频率

(allele frequency, P)、有效等位基因数 (effective 

number of alleles, Ne) 、 观 测 杂 合 度 (observed 

heterozygosity, Ho) 和 期 望 杂 合 度 (expected 

heterozygosity, He) 。 标 记 的 多 态 性 信 息 含 量

(polymorphism information content, PIC)按照 Botstein

等(1980)的方法计算, 公式如下:  

1
2 2 2

1 1 1

PIC 1 2
n n n

i i j
i i j i

P P P


   

  
          

    

式中, n 为某一位点上等位基因数, Pi、Pj分别为第 i

和第 j个等位基因在群体中的频率, j=i+1。 

用 GenePop(Version 4.2)软件进行 χ2检验估计群

体 Hardy-Weinberg平衡偏离。 

群体的遗传分化系数(Fst)、基因流系数(Nm)以及

群体间的遗传相似性指数 (I)及遗传距离 (Ds)也由

PopGene32软件计算, 运行 PHYLIP (version3.696)软件

的 Neighbor程序, 绘制群体间基于 UPGMA的聚类图。 

2  结果 

2.1  PCR扩增结果 

用随机 4个细鳞鲑样本初步筛选 150个虹鳟微卫

星标记, 在 56oC退火温度下, 64个标记扩增出清晰、

稳定的目的条带, 38 个标记表现出不同程度的多态

性。选择其中 22 个微卫星标记用毛细管电泳技术分

析了细鳞鲑连续 3 代选育群体 96 个样本的基因型, 

结果共检测到 181 个等位基因, 片段大小为 118— 

355bp, 每个标记扩增到 2—26 个等位基因, 平均为

8.227(表 1), 其中 16个标记(72.73%)检测到 4个以上

的等位基因 , 检测到等位基因数 (Na)最多的标记为

OMM1236, 扩增出 26 个等位基因; Na最少的标记为

OMM1192、OMM1263和 OMM3065, 仅检测到 2 个

等位基因。标记 OMM1329 在全部 96 个细鳞鲑样本

的毛细管电泳图谱见图 1。 



860 海   洋   与   湖   沼 49卷 

 



4期 黄天晴等: 用微卫星分析细鳞鲑(Brachymystax lenok)连续 3代选育群体的遗传结构 861 

 

图 1  细鳞鲑 3代选育群体在微卫星标记 OMM1329的毛细管电泳图谱 
Fig.1  The capillary electrophoretogram of the three-generation breeding populations of B. lenok at OMM1329 

注: 1—32: F1群体; 33—64: F2群体; 65—96: F3群体 

 
2.2  连续 3代细鳞鲑选育群体遗传结构分析 

细鳞鲑 F1选育群体在 22 个微卫星标记的等位基

因数(Na)为 2—17, 平均为 6.500; 有效等位基因数(Ne)

为 1.032—10.722, 平均为 3.649。F2选育群体的 Na为

2—21, 平均为 6.773; Ne 为 1.032—12.412, 平均为

3.356。F3选育群体的 Na为 1—17, 平均为 6.773; Ne为

1.000—11.571, 平均为 3.624。成对样本的 T检验结果

显示 Na和 Ne在细鳞鲑连续 3 代选育群体间差异不显

著。细鳞鲑 F1 选育群体的观测杂合度 (Ho)为

0.031—0.969, 平均为 0.530; 期望杂合度 (He)为

0.031—0.921, 平均为 0.566。F2 选育群体的 Ho 为

0.031—0.875, 平均为 0.462; He为 0.031—0.934, 平均

为 0.494。F3选育群体的 Ho为 0.000—0.969, 平均为

0.474; He为 0.000—0.928, 平均为 0.519。成对样本的

T 检验结果显示细鳞鲑 F2和 F3选育群体的 Ho和 He显

著低于 F1选育群体(P<0.05), 而 F2和 F3差异不显著。

细鳞鲑 F1 选育群体的多态信息含量(PIC)为 0.030— 

0.900, 平均为0.525; F2选育群体的PIC为0.030— 0.919, 

平均为 0.459; F3选育群体的 PIC为 0.000— 0.907, 平均

为 0.481。可见, F1选育群体处于高度多态水平(PIC≥0.5) 

(Botstein et al, 1980), 而 F2和 F3选育群体虽然保持了中

度多态水平(0.25≤PIC<0.5) (Botstein et al, 1980), 但是

与 F1相比多态信息含量已显著降低。 

用GenePop(Version 4.2)软件分析了细鳞鲑连续 3

代选育群体的 Hardy-Weinberg 遗传偏离, 结果表明

细鳞鲑 3 代选育群体整体保持了遗传平衡状态

(multi-loci test, P=1), 但经 Bonferroni校正后, F1选育

群体在 OMM1762和 OMM3048极限著偏离遗传平衡

(P<0.0005), F2选育群体在 OMM1145、OMM1329和

OMM3048极限著偏离遗传平衡(P<0.0005), F3选育群

体在 OMM3048 和 OMM5192 极限著偏离遗传平衡

(P<0.0005)。除了 F2选育群体在 OMM1329表现为杂

合子显著过剩外, 其余均表现为杂合子显著不足。详

细统计数据见表 2。 

2.3  连续 3代细鳞鲑选育群体的遗传分化 

用 PopGene32软件计算的细鳞鲑连续 3代选育群

体间近交系数(Fst)为 0.0053—0.0329, 平均为 0.0149, 

表明 1.49%的遗传差异来自群体间, 说明群体间遗传

分化较弱。连续 3 代选育群体的基因流 (Nm)为

7.3393—47.2500, 平均为 16.5748, 表明群体间有广

泛的遗传交流。群体间遗传距离为 0.0219—0.0252, 

遗传相似系数为 0.9751—0.9782, F1与 F2间遗传距离

最小(0.0219), 遗传相似系数最大(0.9782); F1与 F3间

遗传距离最大 (0.0252), 遗传相似系数最小 (0.9751) 

(表 3)。利用 UPGMA 法构建的群体遗传关系聚类图

如图 2所示。 

 

图 2  依据群体间的遗传距离构建的 UPGMA聚类图 
Fig.2  The clustering of populations built by UPGMA method according to their genetic distances 
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表 3  群体间遗传距离(对角线上)与遗传相似度(对角线下) 
Tab.3  Nei's genetic distance (above diagonal) and genetic 

identity (below diagonal) 

群体 F1 F2 F3 

F1 **** 0.9782 0.9751 

F2 0.0219 **** 0.9775 

F3 0.0252 0.0228 **** 

 

3  讨论 

细鳞鲑作为我国珍稀的土著冷水性鱼类 , 其自

然资源量急剧下降 , 在中国濒危动物红皮书中已被

列为易危物种(汪松, 1998), 保护和合理开发细鳞鲑

势在必行。目前, 细鳞鲑在完成规模化人工繁殖苗种

的基础上, 开展了以生长和怀卵量为目标的选育, 已

获得 F3 苗种。维持群体的遗传多样性水平是群体持

续利用的前提, 遗传多样性越高, 性状改良潜力及育

种价值也就越大。本研究用 22 个虹鳟微卫星标记评

估细鳞鲑连续 3 代选育群体的遗传结构, 3 代平均观

测杂合度(Ho)分别为 0.530、0.462和 0.474, 期望杂合

度(He)平均为 0.566、0.494 和 0.519, F1群体的 Ho和

He均高于 Jia等(2008)用 13个虹鳟微卫星标记分析的

乌苏里江野生细鳞鲑群体的杂合度 (Ho=0.5056; 

He=0.5465), 但 F2 和 F3 的杂合度已显著低于野生群

体。与 F1群体相比, F2群体的 Ho和 He分别降低了

12.83%和 12.72%, F3群体降低了 10.57%和 8.30%, 表

明细鳞鲑已经受到人工选择的影响 , 导致部分位点

纯合子比例增加 , 尤其在等位基因数较少的标记如

OMM1263、OMM3065、OMM3080 等。累代选育致

使群体遗传多样性降低在其他鱼类也有发现 , 大黄

鱼 F4选育群体的 Ho从 F1的 0.779下降到 0.532, 下降

了 31.71%(赵广泰等, 2010); 翘嘴鳜 F4选育群体的 Ho

从 F1 的 0.405 下降到 0.229, 下降了 43.46%(郑荷子

等, 2013), 说明鱼类在选育初期, 遗传多样性呈现较

大幅度的降低 , 而选育代数较多的“新吉富”罗非鱼

F13选育群体的 Ho从 F10的 0.5744 下降到 0.5256, 仅

下降了 8.50%(于爱清等, 2011), 也说明随着选择代数

的增加, 遗传多样性趋于稳定。多态信息含量(PIC)

直观反应了群体的遗传多样性水平, 细鳞鲑连续 3代

选育群体的 PIC 在 0.459—0.525, 表明群体均处于中

高度多态水平(PIC≥0.25) (Botstein et al, 1980), 尚具

有一定的遗传选育潜力 , 而显著降低的遗传参数也

提示我们在今后的选育工作中 , 应该注重维持和保

护选育群体的遗传多样性, 制定合理的选育种策略, 

以确保顺利进行选育工作。 

遗传分化系数(Fst)是反映群体间遗传分化程度

的重要参数。Wright(1978)将群体间遗传分化程度划

分为轻度(Fst=0—0.05)、中度(Fst=0.05—0.15)、较大

(Fst=0.15—0.25)和极大(Fst>0.25)。本研究结果显示细

鳞鲑连续 3 代选育群体在 22 个微卫星标记的 Fst为

0.0053—0.0329, 平均为 0.0149, 表明群体间遗传分

化较弱, 但是 F1与 F3间的遗传距离(0.0252)略远于 F1

与 F2间(0.0219)。由于细鳞鲑选育代数较少, 后续累

代选育群体间的遗传分化趋势尚无法预测。但在选育

代数较多的罗非鱼中的研究结果显示 F0与 F8、F9之

间的 Fst 平均值 (0.06840)大于 F0 与 F6、F7 之间

(0.05103), 而 F0 与 F8、F9 之间遗传距离(0.0691 和

0.0722)相对于 F0与 F6、F7之间(0.0581 和 0.0595)也

有加大的趋势, 表明随着选育世代的增加, 后续世代

与 F0的遗传距离逐代增大, 遗传相似性逐代减小, 也

表明 9 代选育在罗非鱼世代间形成了中度的遗传分

化(颉晓勇等, 2007)。鉴于此, 在人工定向选育过程中, 

细鳞鱼选育群体趋于遗传纯化的趋势无法避免。因此, 

在细鳞鲑的开发利用过程中 , 建议采用保护与选育

并举的策略, 同时建立保种和育种 2 个群体, 保种群

体最大限度地保持细鳞鲑种质资源库的遗传多样性, 

并适当补充野生资源 , 在保种的同时也可补充后续

育种群体遗传多样性的不足 ; 育种群体在进一步选

育中 , 保持适当比例的选择压力以便使选育群体的

优良性状得到持续提高 , 同时应采用分子标记辅助

选育, 使与目标性状相关的位点尽快纯合固定, 而其

它位点尽可能保持多态 , 并适当增加每代繁育亲本

的数量, 减少近交繁殖可能带来的负面影响。 

4  结论 

综上所述 , 本研究选用虹鳟微卫星标记分析了

连续 3 代细鳞鲑选育群体的遗传结构, 鉴定出 22 对

可用于细鳞鲑遗传育种研究的微卫星标记 , 分析结

果也为细鳞鲑的持续选育、种质保护及持续利用提供

参考。 
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GENETIC STRUCTURE OF THREE CONSECUTIVE BREEDING GENERATIONS OF 
BRACHYMYSTAX LENOK REVEALED BY MICROSATELLITE MARKERS 

HUANG Tian-Qing,  XU Ge-Feng,  GU Wei,  WANG Bing-Qian,  ZHANG Yu-Yong,   
ZHENG Xian-Hu,  YAO Zuo-Chun,  ZHAO Cheng,  LU Cui-Yun 

(Heilongjiang River Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Harbin 150070, China) 

Abstract    Brachymystax lenok is a commercially important cold-water fish widely distributed throughout the eastern 

Siberia including portions of Kazakhstan, Mongolia, China, and Korea. Genetic structure and genetic variation in 96 

individuals from three generations of the fish were studied to optimize selective breeding of the fish. Samples of the fin 

clip were randomly collected from F1, F2, and F3 populations. Total DNA was extracted into the concentration of to 

50ng/µL. Samples were amplified by 22 polymorphic microsatellite markers from rainbow trout Oncorhynchus mykiss 

labeled with FAM (blue) and HEX (green) and analyzed by capillary electrophoresis. A total of 181 alleles were detected in 

the fragment size of 118-355bp among the 96 individuals. The number of alleles varied from two to 26 per locus in the 

average of 8.227. The average number of alleles (Na) of F1, F2, and F3 was 6.500, 6.773, and 6.773, respectively. The 

average number of effect alleles (Ne) of F1, F2, and F3 was 3.649, 3.356, and 3.624, respectively. The Na and Ne value of the 

22 markers showed no significant difference among generations. The average observed heterozygosity (Ho) and expected 

heterozygosity (He) were from 0.462 to 0.5303 and 0.494 to 0.566 among generations, respectively. The average 

polymorphism information content (PIC) ranged from 0.459 to 0.525. The Ho, He, and PIC of F2 and F3 were significantly 

lower than that of F1 (P<0.05). The three populations accorded with Hard-Weinberg equilibrium checked by χ2 test. Highly 

significant deviations from Hardy-Weinberg equilibrium were observed in five markers involving the F1 (OMM1762 and 

OMM3048), F2 (OMM1145, OMM1329, and OMM3048), and F3 (OMM3048 and OMM5192) after Bonferroni correction 

(P<0.0005). These deviations were due to heterozygote deficits except of OMM1329 in F2 population. The genetic 

differentiation is very weak (Fst=0.0149<0.05) with only 1.49% genetic variation between generations. The lenok kept 

more rare alleles in the process of breeding by population selection, the three populations of lenok were at moderate and 

high level genetic diversity, and several allele enriching in the selection process. Therefore, the genetic differentiation was 

very weak, suggesting that the species remained suitable for further selective breeding, which may provide a reference to 

the germplasm resource protection and continuous selection breeding. 

Key words    Brachymystax lenok;  microsatellite;  genetic structure 

 


