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摘要: 本研究在人工养殖的大口黑鲈（Micropterus salmoides L.）群体中对 40 个微卫星位点进行扩增, 运用卡

方检验分析微卫星位点在极端大个体组和极端小个体组中的基因型分布差异, 选择差异显著的 16 个微卫星位

点对大口黑鲈随机群体进行基因型与性状的关联分析, 同时分析群体的遗传多样性。结果表明: 关联分析得到

7 个微卫星位点(JZL60、JZL67、JZL72、JZL124、MiSaTPW76、MiSaTPW117 和 MiSaTPW173)与体重、体长和

体高显著或极显著相关(P<0.05 或 P<0.01), 同时对差异显著的位点进行不同基因型间与生长性状的多重比较, 
找到了与体重、体长和体高性状相关的最有利基因型为 JZL60 位点的 AA、JZL67 位点的 BB、JZL72 位点的 AC、
MiSaTPW76 位点的 BB 和 MiSaTPW117 位点的 BC。应用这 16 个微卫星位点对随机群体进行遗传多样性分析, 共
检测到 47 个等位基因,平均等位基因 2.938 个，每个位点检测到的等位基因数为 2~5 个、群体的平均观测杂合

度、平均期望杂合度和平均多态信息含量分别为 0.515、0.500 和 0.445, 表明该群体遗传多样性处于中等水平。 
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Abstract:  Forty microsatellite loci were selected to amplify the genomic DNA of cultured stock of largemouth bass 
(Micropterus salmoides L.) in China. Genotypic differences of these microsatellites loci were analyzed using χ2-test be-
tween the maximal weight group and minimal weight group. Sixteen microsatellites showing significantly difference (P<0.1) 
were used in genotyping 121 individuals, and the associations between their genotypes and growth traits were examined. 
Microsatellite loci of JZL60, JZL67, JZL72, JZL124, MiSaTPW76, MiSaTPW117 and MiSaTPW173 were significantly as-
sociated with body weight, body length, and body height (P<0.05 or P<0.01). The most favorable genotypes for growth 
traits were AA at JZL60, BB at JZL67, AC at JZL72, BB at MiSaTPW76 and BC at MiSaTPW117. In addition, a total of 47 
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alleles for the 16 loci were detected (2~5 alleles for each locus). The average effective number of alleles (Ae), observed 
heterozygosity (Ho), expected heterozygosity (He) and mean polymorphic information content (PIC) was 2.938, 0.515, 
0.500 and 0.445, respectively, both of which indicated that the population genetic diversity was medium. 

Keywords: largemouth bass (Micropterus salmoides L.); microsatellite; growth traits; association analysis; genetic diversity 

微卫星DNA(也叫SSR)是近年来应用最广的分

子标记之一, 由于其呈共显性遗传、检测方便快速、

多态信息含量高等优点, 已经被广泛应用于群体遗

传结构分析、遗传图谱构建、QTL定位和标记辅助

选择育种等研究领域[1, 2]。微卫星应用于生长相关的

遗传标记,在动植物 [3, 4]方面已有较多报道, 在水产

动物方面也取得了不少突破: Cnaani等[5]对橙色莫桑

比克罗非鱼和奥利亚罗非鱼的杂交F2 代进行微卫星

位点筛选, 发现位点UNH130 和体长相关; Robison

等[6]利用AFLP和SSR两种标记方法, 定位了影响虹

鳟胚胎发育速率相关的标记; 国内学者在鲤鱼和对

虾等水产动物上也找到了与生长性状相关联的微卫

星标记[7~9]。 

大口黑鲈(Micropterus salmoides L.)俗名加州鲈,

原产于北美洲，属于鲈形目、鲈亚目、太阳鱼科、

黑鲈属, 具有生长快、耐低温、肉质鲜美和易捕捞

等特点, 是重要的淡水养殖鱼类之一。从上世纪 70

年代开始推广到世界各地, 1983 年从台湾引种到广

东省, 现在全国大部分地区均有养殖。然而由于引

种二十多年未经有效的选育和种质保护 ,大口黑鲈

养殖群体的遗传多样性已有降低, 种质出现严重退

化现象[10~13]。为促进大口黑鲈养殖业的可持续健康

发展, 迫切需要对其开展选择育种工作。标记辅助

选择育种(Marker-assisted selection, MAS)是根据与

某一性状紧密连锁的标记的出现来推断该性状从而

进行选育, 它不是根据表型而是在DNA水平上进行

选择,可以大大提高选择的准确性, 并可在早期鉴定

出具有优良性状的个体, 筛选优良亲本, 从而缩短

育种周期，加快育种进程。本实验拟利用已获得的

微卫星标记, 分析其与大口黑鲈体重、体长和体高 3

个性状的相关性, 旨在寻找与大口黑鲈生长性状相

关联的分子标记, 为下一步大口黑鲈分子标记辅助

选择育种工作奠定基础。 

1  材料和方法  

1.1  材料 

1.1.1  实验鱼群体 

2006年 11月, 从广东顺德南水大口黑鲈养殖基
地选择亲鱼 300 对, 笠年 3 月对所选择的亲鱼进行
人工繁殖, 繁殖后代在同一养殖池塘中进行培育。
同年 12月份选择该养殖池塘中的大口黑鲈成鱼 160
尾, 建立体重的正态分布图(图 1), 取 15%的高值个
体即体重为 750 g以上的记为“极端大群体”, 15%
低值个体即体重为 315 g以下的记为“极端小群体”, 
从这两个群体中各随机选择 12 尾用于与生长相关
微卫星标记的初步筛选。另从相同的养殖池中随机

选择 121 尾大口黑鲈, 用于生长性状关联分析, 此
121 尾大口黑鲈记为“随机群体”。121 尾大口黑鲈
均测量体重、体长和体高生长数据, 同时尾静脉活
体取血, 加入 ACD抗凝剂, 保存于−20℃备用。 
 

 
 

图 1  体重的正态分布图 
 

1.1.2  微卫星引物 

选用 40 个大口黑鲈微卫星标记(引物信息见表
1), 其中, 22 个来自本实验室通过磁珠富集法获得
的微卫星标记[11], 18个来自Lutz-Carrillo等[14]发表的

微卫星标记。经鉴定 ,  这些标记在本实验群体中 
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表1  微卫星引物重复序列、序列、等位基因及复性温度 

位点 重复序列 引物序列 (5′→3′) 
等位 
基因 

复性 
温度(℃)

JZL31 (CA)25 F:TGGACTGAGGCTACAGCAGA R:CCAAGAGAGTCCCAAATGGA 3 60 

JZL37 (CA)24 F:TCCAGCCTTCTTGATTCCTC R:CCCGTTTAGCCAGAGAAGTG 2 56 

JZL43 (CA)21 F:GCTGCGAGTGCGTGTAACTA R:GGGAAGCGAGAGTCAGAGTG 2 58 

JZL48 (GT)13 F:TCGACGATCAATGGACTGAA R:TCTGGACAACACAGGTGAGG 2 55 

JZL60 (CA)21 F:AGTTAACCCGCTTTGTGCTG R:GAAGGCGAAGAAGGGAGAGT 3 60 

JZL67 (CA)16 F:CCGCTAATGAGAGGGAGACA R:ACAGACTAGCGTCAGCAGCA 4 60 

JZL68 (CA)20 F:AGGCACCGTCTTCTCTTCA R:CATTGTGGGTGCATTCTCC 3 58 

JZL71 (GT)21 F:GCAGCTTCAGGTGTGTGTT R:TCGGTGAACTCCTGTCAGG 2 60 

JZL72 (CA)21 F:AGGGTTCATGTTCATGGTAG R:ACACAGTGGCAAATGGAGGT 3 58 

JZL83 (CA)23 F:TGTGGCAAAGACTGAGTGGA R:ATTTCTCAACGTGCCAGGTC 3 55 

JZL84 (CA)20 F:GAAAACAGCCTCGGGTGTAA R:CACTTGTTGCTGCGTCTGTT 3 55 

JZL85 (CA)17 F:GGGGCTCACTCACTGTGTTT R:GTGCGCAGACAGCTAGACAG 3 56 

JZL105 (GT)13 F:GTGTCCCTGACTGTATGGC R:TCTGATGAGGCTGTGAAAT 2 58 

JZL106 (GT)35 F:GCAGGCAGTGAACCCAGATT R:TATGTATTGACGAGCGAGCAG 3 54 

JZL108 (CA)17 F:GTGACAGATGAGCGGAGAA R:GATGCTTGAGATACGACTA 2 55 

JZL111 (GT)27 F:TGTCTCAACTCCACCTACG R:CACCCTGGCTTCATCTGC 3 52 

JZL114 (GA)11(GT)17 F:CTACAGGTTAGGGAGTTACACG R:TGCTGAGGACACAACGAGGT 2 55 

JZL124 (CA)28(CT)25 F:GCATTCATACACCATCATTG R:AGCATTTTGTCAGACCACC 3 50 

JZL126 (AC)24 F:CAGGTAGCAGCGGTTAGGATG R:TCTGAAACACGGACTCACGAC 2 55 

JZL127 (CA)15 F:CAGAGAGATAGTGTCAACCA R:ACCACGGAGAAAGCCATT 3 52 

JZL131 (CA)8 F:CAAATGCCCGGTCCACAATAAC R:GTATTTGAGCCGGATGATAAGTG 2 55 

JZL132 (GT)11 F:CAAATGCCCGGTCCACAATAAC R:GTATTTGAGCCGGATGATAAGTG 3 55 

Lma10 (TG)10(TATGTG)4 F:GTCTGTAAGTGTGTTTGCTG R:GAAACCCGAAACTTGTCTAG 3 55 

Lma120 (GT)28 F:TGTCCACCCAAACTTAAGCC R:TAAGCCCATTCCCAATTCTCC 2 54 

MiSaTPW01 (AC)16 F: AGTAAAGGACCACCCTTGTCCA R:GCCTGGTCATTAGGTTTCGGAG 3 56 

MiSaTPW11 (AGAT)13 F: CAACATGGACGCTACTAT R:CAACCATCACATGCTTCT 2 55 

MiSaTPW12 (AGAT)21 F: CGGTTGCAAATTAGTCATGGCT R:CAGGGTGCTCGCTGTCT 2 48 

MiSaTPW25 (AGAT)11 F: CCAAGGTCAGGTTTAAC R:ACCTTTGTGCTGTTCTGTC 2 55 

MiSaTPW51 (AGAT)31 F:CACAGAGACATTGCAGCTGACCCT R:TGACGTATAGTACCAGCTGTGGTT 2 55 

MiSaTPW70 (AGAT)43 F: ACTTCGCAAAGGTATAAC R:CCTCATGCAGAAGATGTAA 2 55 

MiSaTPW76 (AGAT)22(AGAC)10 F:ACACAGTGTCAGTTCTGCA R: GTGAATACCTCAGCAAGCAT 2 48 

MiSaTPW90 (ACAT)6 F:TGCCAGAGATCCTGAGCTAC R:CACTTACCTGAATAACCAGAGACA 2 48 

MiSaTPW96 (AGAT)15(AGAC)6 F:CTTCTAAATGTGTGTAGGGTTGC R:AGCTTAGCATAAAGACTGGGAAC 2 55 

MiSaTPW117 (AC)24 F:TGTGAAAGGCACAACACAGCCTGC R:ATCGACCTGCAGACCAGCAACACT 3 55 

MiSaTPW123 (AC)22 F:GCTAACTTAATCTGCTGGATGGTG R:TGAACCTTCATAGGACAGCC 2 55 

MiSaTPW157 (AC)21 F:GACCTCAATGCGGATACTGTGACC R:AGGCACTCATCTGAATTGTCCATGT 5 55 

MiSaTPW165 (AC)16 F:GTTCGCATCTGAATGCATGTGGTG R:TGAAGGTATTAGCCTCAGCCTACA 3 55 

MiSaTPW173 (AC)15 F:CCACACAGTGACACAAACTGTGC R:GCCATTGTGCTGCTGCAGAG 4 55 

MiSaTPW184 (AC)14(CT)10 F:TTGTATACCAAGTGACCTGTGG R:GGGAGTGCATCTTTCTGAAGTGCC 3 55 

Mdo6 (CA)7(TA)4 F:TGAAATGTACGCCAGAGCAG R:TGTGTGGGTGTTTATGTGGG 2 55 
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均具有多态性且分型效果好。引物由上海生工生物

工程技术服务有限公司合成。 

1.2  方法 

1.2.1  基因组的提取 

参照天根离心柱型基因组 DNA 提取试剂盒(北
京天根生物科技有限公司)说明书介绍的方法提取
样品基因组 DNA。0.8%的琼脂糖凝胶电泳和分光光
度计检测 DNA质量和浓度, 保存于−20℃备用。 

1.2.2  PCR 反应程序 

PCR反应总体积为 20 μL, 含有 10×buffer 2.0 μL, 
MgCl2(25 mmol/L)0.8 μL; dNTP(10 μmol/L)0.3 μL; 上
下游引物(20 μmol/L)各 0.5 μL; 基因组 DNA 40 ng; 
Taq 酶 (上海申能博彩生物科技有限公司 )1 U; 在
PTC-200扩增仪扩增, 扩增程序为 94℃预变性 4 min, 
然后 25个循环(94℃变性 30 s, 48~60℃复性 30 s, 72℃
延伸 30 s), 最后 72℃延伸 7 min。8%非变性聚丙烯酰
胺凝胶电泳检测、硝酸银染色, 扫描记录电泳图谱。 

1.3  数据分析 

1.3.1  遗传多样性分析 

用 AlphaEase FC(Stand Alone)软件分析微卫星
条带大小。根据电泳图上 DNA泳动距离判断个体的
基因型。统计每个微卫星位点的等位基因数 , 用
Popgene(Version 3.2)进行数据处理, 计算以下参数:  

有效等位基因数(Ne): 2

1
1/

n

e i
i

N P
=

= ∑ ;  

平均观测杂合度(H0): H0=观察到的杂合子数/观察个
体总数;  

平均期望杂合度(He): 21e iH P= − ∑ ;  

平均多态信息含量(PIC): PIC= 1
2

1 1 1
1 2

n n n

i
i i j i

2( )i jP P P
−

= = = +

− −∑ ∑ ∑ ;  

式中 Pi和 Pj分别为群体中第 i, j个等位基因频率, n
为等位基因数。 

1.3.2  卡方检验与标记-性状相关性分析 

采用 SPSS15.0软件对实验数据进行统计分析。
运用卡方检验, 对 40个微卫星位点在大口黑鲈极端
大群体和极端小群体中的分布进行初步筛选。应用

一般线性模型(General linear models, GLM)过程对
大口黑鲈生长性状与初步筛选的微卫星位点的关联

性进行最小二乘分析, 并对同一标记的各基因型进

行多重比较。 
采用 yij = μ + ai + eij线性模型公式, 进行最小二

乘分析。式中 yij为某性状第 i 个标记第 j 个个体的
观测值; μ为实验观测所有个体的平均值(即总体平
均值); ai为第 i个标记的效应值; eij为随机误差。由

于一些微卫星位点中某些基因型出现频率太少, 不
具有统计分析意义, 因此, 在实际统计分析中, 每种
基因型的样本数应在 4次以上观察值时, 才被考虑。 

2  结果与分析 

2.1  与大口黑鲈体重、体长、体高关联的微卫星位
点的初步筛选 

从卡方检验分析结果(表 2)可以看出, 在所选择
的 40 个微卫星位点中, 有 16 个微卫星位点(表 2 中
下划线)的基因型分布, 在极端大个体组和极端小个
体组的差异趋近于显著 (P<0.1)。其中 , JZL60、
MiSaTPW76 和 MiSaTPW117 差异极显著(P<0.01), 
JZL67、JZL72、JZL106、JZL108、JZL124、JZL127
和 MiSaTPW173差异显著(P<0.05), JZL37、JZL85、
JZL126、JZL131、MiSaTPW70 和 MiSaTPW96 差异
趋近于显著(0.05<P<0.1)。这 16 个微卫星位点将用
于下一步随机群体的验证分析。 

2.2  与大口黑鲈体重、体长、体高关联的微卫星位
点的验证 

利用最小二乘法对微卫星位点与大口黑鲈体

重、体长、体高性状进行关联性分析(表 3), 在 16
个微卫星位点中 ,  J Z L 6 0、 J Z L 6 7、 J Z L 7 2、
MiSaTPW76、MiSaTPW117和 MiSaTPW173与体重、
体长、体高呈显著或极显著相关(P<0.05或 P<0.01), 
而 JZL124 仅与体长显著相关(P<0.05)。对差异显著
的位点进行不同基因型间与生长性状的多重比较

(表 4)，结果显示, 位点 JZL60的基因型 AA个体的 3
个性状的均值显著或极显著高于基因型 BC、AC 个
体(P<0.05, P<0.01), 同样看出具有 A 等位基因个体
各性状均值均高于具有 C 等位基因的个体, 推测等
位基因 A 对 3 种生长性状起正面影响; 位点 JZL67
基因型BB个体的 3个性状均值均极显著高于基因型
AC和 AA(P<0.01), 同样看出等位基因 B对 3种性状
起正面影响, 而等位基因 C对 3种性状起负面影响; 
位点 JZL72 基因型 AC 在体重、体长和体高性状均
值均显著或极显著高于其他基因型(P<0.05, P<0.01), 
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表2  微卫星位点在极大群体和极小群体中基因型分布的卡方检验 

位点 χ2值 P值 位点 χ2值 P值 

JZL31 5.371 0.121 JZL131 8.961 0.089 
JZL37 5.790 0.055 JZL132 1.667 0.422 
JZL43 1.955 0.376 Lma10 9.133 0.104 
JZL48 0.670 0.413 Lma120 1.424 0.404 
JZL60 14.37 0.006 MiSaTPW01 0.000 1.000 
JZL67 8.578 0.047 MiSaTPW11 1.067 0.484 
JZL68 0.715 0.699 MiSaTPW12 2.911 0.233 
JZL71 1.200 0.273 MiSaTPW25 0.000 1.000 
JZL72 13.13 0.022 MiSaTPW51 0.689 0.406 
JZL83 1.530 0.675 MiSaTPW70 13.13 0.069 
JZL84 2.311 0.379 MiSaTPW76 18.87 0.001 
JZL85 9.262 0.055 MiSaTPW90 0.345 0.842 
JZL105 2.053 0.289 MiSaTPW96 4.534 0.100 
JZL106 8.985 0.011 MiSaTPW117 13.73 0.008 
JZL108 5.042 0.020 MiSaTPW123 2.441 0.295 
JZL111 1.733 0.545 MiSaTPW157 8.939 0.347 
JZL114 6.479 0.831 MiSaTPW165 5.471 0.242 
JZL124 2.129 0.039 MiSaTPW173 15.08 0.035 
JZL126 5.137 0.055 MiSaTPW184 3.041 0.219 
JZL127 9.803 0.044 Mdo6 3.452 0.178 

注:“−”表示此位点P<0.1。 
 

表3  微卫星位点与大口黑鲈体重、体长、体高性状的关联性 

位点 体重 体长 体高 

JZL37 0.497 0.450 0.478 
JZL60 0.048∗ 0.059 0.045∗ 

JZL67 0.011∗ 0.002∗∗ 0.002∗∗ 

JZL72 0.001∗∗ 0.012∗ 0.001∗∗ 

JZL85 0.540 0.272 0.546 
JZL106 0.113 0.093 0.081 
JZL108 0.923 0.726 0.762 
JZL126 0.780 0.858 0.635 
JZL124 0.059 0.049∗ 0.089 
JZL127 0.573 0.448 0.547 
MiSaTPW70 0.161 0.503 0.385 
MiSaTPW76 0.000∗∗ 0.000∗∗ 0.000∗∗ 

MiSaTPW96 0.835 0.631 0.846 
MiSaTPW117 0.086 0.097 0.089 
MiSaTPW173 0.050∗ 0.022∗ 0.032∗ 

Mdo6 0.650 0.254 0.435 

注：表中数值为性状(体重、体长和体高)与微卫星位点关联分析的概率值。上标“∗”和“∗∗”分别代表性状与标记呈显著相关(P<0.05)和极显 
著相关(P<0.01), 没有上标标注的数据代表性状和标记不相关(P>0.05)。 
 

推测基因型 AC属于优势基因型; 位点MiSaTPW76基
因型 BB 个体的 3 个性状的均值均明显高于基因型
CC、BC、AA和 AC(P<0.01), 基因型 CC和 BC均值明
显高于基因型 AA和 AC(P<0.01), 推测等位基因 B对 3
种性状有正效应; 位点MiSaTPW117基因型 BC个体

各性状均值显著高于基因型 BB 和 AC(P<0.05), 其
他基因型之间均不存在显著差异, 推测基因型 BC
属于优势基因型; 标记MiSaTPW173基因型 BC在体
重、体长、体高的均值均显著或极显著低于其他基

因型(P<0.01, P<0.05), 推测 BC属于负效基因型。 
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表4  微卫星位点不同基因型与体重、体长、体高的多重比较 

位点 基因型 个体数 体重(g) 体长(cm) 体高(cm) 

JZL60 AA 9 547.9±63.49a 27.80±1.03a 9.14±0.47Aa 

 AB 41 493.4±29.74ab 25.75±0.48abd 8.48±0.22ABac 

 BB 20 476.2±42.59abd 25.88±0.69ab 8.37±0.31ABabc 

 BC 30 464.4±34.77bcd 25.36±0.56bcd 8.38±0.26ABabc 

 AC 18 361.4±44.89c 23.83±0.73c 7.57±0.33Bb 

JZL67 BB 7 648.6±69.82Aa 28.60±1.13Aa 9.82±0.51Aa 

 BC 9 532.4±61.57ABab 26.51±0.99ABab 8.77±0.44ABab 

 AB 46 489.3±27.23ABb 26.02±0.44ABb 8.57±0.19ABb 

 AC 22 437.1±39.38Bb 24.99±0.63Bb 8.09±0.28Bb 

 AA 34 422.0±31.68Bb 24.70±0.51Bb 7.98±0.23Bb 

JZL72 AC 4 802.5±90.03A 29.73±1.51Aa 10.66±0.66A 

 AA 5 482.8±80.53B 25.42±1.35ABb 8.23±0.59B 

 AB 41 461.1±28.12B 25.71±0.47ABb 8.42±0.21B 

 BB 58 439.6±23.64B 25.06±0.39Bb 8.13±0.18B 

 BC 10 428.0±56.94B 24.58±0.96Bb 7.86±0.42B 

JZL124 AB 27 495.4±37.31a 26.12±0.61a 8.64±0.27a 

 AA 26 493.0±38.02a 26.10±0.61ac 8.55±0.28a 

 CC 6 475.0±79.14a 25.00±1.28abc 8.24±0.58a 

 BC 32 472.8±34.27a 25.66±0.55abc 8.35±0.25a 

 BB 10 432.5±61.30a 24.85±0.99abc 8.09±0.45a 

 AC 20 401.0±43.35a 24.22±0.71b 7.85±0.32a 

MiSaTPW76 BB 10 658.9±55.93A 28.64±0.91A 9.74±0.41Aa 

 CC 39 489.5±28.32B 25.97±0.46B 8.54±0.21ABb 

 BC 42 485.8±27.29BD 25.87±0.44BD 8.52±0.20BDbd 

 AA 10 366.5±55.93BCD 24.20±0.91BCD 7.70±0.41BCDbcd 

 AC 20 338.6±39.54C 23.01±0.64C 7.24±0.29Cc 

MiSaTPW117 BC 47 521.9±27.57Aa 26.47±0.45a 8.79±0.20a 

 AB 13 467.5±52.42ABab 25.23±0.86ab 8.26±0.39ab 

 CC 23 466.7±39.41ABab 25.47±0.65ab 8.25±0.29ab 

 BB 23 425.6±39.41ABb 24.67±0.65b 8.04±0.29b 

 AC 13 359.9±52.42Bb 24.32±0.86b 7.73±0.39b 

AB 6 572.0±76.78A 27.30±1.24Aa 9.30±0.56Aa 
MiSaTPW173 

CD 20 515.2±42.06A 26.41±0.68Aa 8.70±0.31Aa 
 CC 5 510.7±84.11A 25.70±1.36ABCabc 8.52±0.62ABCa 
 BD 25 494.5±37.62AC 26.28±0.61ACa 8.66±0.28ACa 
 DD 7 488.2±71.09ABC 26.05±1.15ABCa 8.44±0.52ABCabc 
 AC 7 439.6±71.09ABC 24.06±1.15ABCabc 7.81±0.52ABCabc 
 AD 6 533.8±76.78A 25.82±1.24ABCabc 8.62±0.56ABCa 
 BB 11 451.0±56.71ABC 25.88±0.92ABCac 8.48±0.42ABCac 
 BC 26 348.7±36.88B 23.41±0.59Bb 7.44±0.27Bb 

注: 表中数值分别为各性状的平均值(LSM.)±标准差(SD.)。同一列数值中, 上标含相同字母者表示两种基因型之间差异不显著(P>0.05), 不同
小写字母代表差异显著(P<0.05), 不同大写字母代表差异极显著(P<0.01)。 

 

2.3  群体的遗传多样性分析 

利用在极端大个体组和极端小个体组中基因型

分布差异显著的 16个微卫星位点, 对随机群体进行 

扩增(表 5), 共检测到 47个等位基因, 平均等位基因

数为 2.938个, 每个位点检测到的等位基因数为 2~5
个, 有效等位基因数在 1.456~3.535 之间, 平均值为
2.142; 平均观测杂合度为 0.515(0.250~0.783); 平均
期望杂合度为 0.500(0.254~0.720);平均多态信息含
量为 0.445(0.218~0.685)。 
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表5  大口黑鲈遗传多样性的微卫星位点分析 

位点 等位基因数 
(n) 

有效等位基因 
(Ne) 

观测杂合度 
(H0) 

期望杂合度 
(He) 

多态信息含量 
(PIC) 

JZL37 2 1.456 0.339 0.314 0.264 
JZL60 3 2.767 0.736 0.641 0.575 
JZL67 3 2.378 0.636 0.582 0.524 
JZL72 3 1.870 0.455 0.467 0.410 
JZL85 3 1.816 0.430 0.451 0.442 

JZL106 3 1.496 0.364 0.333 0.306 
JZL108 2 1.332 0.292 0.254 0.218 
JZL124 3 2.908 0.653 0.659 0.606 
JZL126 2 1.385 0.250 0.284 0.239 
JZL127 3 2.165 0.542 0.550 0.502 
JZL131 3 1.986 0.583 0.507 0.373 

MiSaTPW70 5 2.575 0.603 0.614 0.599 
MiSaTPW76 3 2.338 0.512 0.575 0.525 
MiSaTPW96 2 1.753 0.458 0.439 0.337 

MiSaTPW117 3 2.506 0.603 0.603 0.521 
MiSaTPW173 4 3.535 0.783 0.720 0.685 
平均值(LSM.) 2.938 2.142 0.515 0.500 0.445 
标准差(SD.) 0.772 0.622 0.155 0.144 0.144 

 

3  讨 论 

3.1  分析方法 

应用分子标记对水产动物目标性状进行关联分

析的方法归纳为两种, 一种是分离群体标记关联分
析法, 另一种是随机选择群体标记关联分析法。这
两种方法在水产动物研究方面都有应用。Gross等[15]

和Kang等 [16]在研究大西洋鲑和褐牙鲆的生长激素

多态与体重关联时, 就是利用分离群体标记关联分
析法, 根据体重把实验群体分为小个体组、中间个
体组和大个体组, 通过检测多态位点的等位基因和
基因型频率在这三组中的分布差异来判断生长激素

多态位点是否影响体重。张天时等[9]同样采用这种

方法筛选出与体重关联的微卫星标记。分离群体标

记关联分析法可以快速获得与目的性状连锁的分子

标记, 缺点是灵敏度和精确度都较低 [17]; 后一种方
法应用相对较广泛, 如罗非鱼的抗寒和体重标记的
筛选 [5], 鮰斑点叉尾 的饲料转化率和抗 鮰斑点叉尾

肠道败血症病性状相关联标记的获得[18], 牙鲆的抗
牙鲆淋巴囊肿病毒病相关联的标记获得[19]等。这种

方法是把筛选的标记在所选的群体中进行扩增, 通
过方差分析找到与目标性状相关联的标记。随机选

择群体标记关联分析法的优点是可以全面分析所选

用的标记, 准确度和精确度较好, 缺点是需要检测
的DNA量大和分析费用较高[17]。 

本实验结合上述两种方法, 即先寻找极大和极
小群体中基因型分布差异显著的多态标记, 然后将
这些差异显著的标记在随机群体中进行关联分析 , 
验证极端群体中筛选的标记的有效性。结果表明 , 
筛选到的在极大群体和极小群体的基因型分布趋向

差异的 16个微卫星位点中, 有 7个位点在其后的随
机群体与生长性状关联的检验中呈现出差异显著 , 
这 7个位点均属于初筛差异显著(P<0.05)的标记, 这
一结果说明用极端群体进行初筛可以提高标记筛选

的效率。若仅仅用后一种方法进行筛选, 需要分析
所有筛选的微卫星位点与随机个体的关联性, 会大
大增加工作量。把这两种方法相结合既可提高标记

筛选的效率, 又可提高标记与性状的相关性。 

3.2  与生长性状显著相关的微卫星标记 

标记-性状连锁分析, 是指根据标记位点的基因
型和数量性状的表型对个体进行显著性检验, 差异
显著则说明标记与数量性状存在关联[20]。本研究结

果 显 示 微 卫 星 位 点 JZL60 、 JZL67 、 JZL72 、
MiSaTPW76、MiSaTPW117和MiSaTPW173与大口黑
鲈的体重、体长和体高性状显著相关,而位点JZL124
仅与体长显著相关。其中,位点JZL60的AA基因型、
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JZL67的BB基因型、JZL72的AC基因型、MiSaTPW76
的BB基因型和MiSaTPW117的BC基因型的个体生长
性状均极显著高于同一标记的其他基因型的个体 , 
通过这几种基因型可以对生长性状进行间接选择。

本实验首次鉴定出与大口黑鲈生长性状相关的微卫

星标记, 下一步工作将对所得的微卫星标记结果进
一步的分析, 探讨其能否作为大口黑鲈标记辅助育
种的有效分子标记。 

3.3  大口黑鲈养殖群体的遗传多样性 

平均等位基因数(Ne)、基因杂合度(Ho、He)和
多态信息含量(PIC)都是反映群体多样性的较好指
标, 其均为数值越大, 表明群体多样性水平越高。本
实验选择的养殖群体的Ne=2.938, Ho=0.515, He=0.5, 
PIC=0.445, 遗传多样性属中等水平, 高于广州大口
黑鲈养殖群体的遗传多样性水平[11, 12]。本实验用于

分析遗传多样性的微卫星标记与梁等 [11]和Bai等 [12]

用到的微卫星标记不同 , 属于中度或高度多态性 , 
而这两位学者所选择的微卫星标记均是随机选择的, 
其中包含低度多态性微卫星, 推测这是造成差异的
主要原因。 
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