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摘 要:红鳍东方鲀(Takifugurubripes)是我国北方地区的一种经济型海水鱼类,但目前对其群体遗传多样性和

系谱信息研究成果较少。本文研究了目前红鳍东方鲀养殖群体的遗传多样性情况和系谱信息,为其提供遗传改良

的理论基础。从2015年所建的12个红鳍东方鲀家系中随机选取5个家系,采用8个微卫星标记对其遗传多样性

进行分析和系谱认证。8个位点共检测得到32个等位基因,每个位点等位基因数为3~6个,平均值为4个。平均

观测杂合度(A)范围为0.4533~0.9533,平均期望杂合度(He)范围为0.4908~0.7901,平均多态信息含量(PIC)

范围为0.4555~0.7546。不同位点共发现8个特异性等位基因,7#家系发现3个,3#和11#家系各发现2个,12#

家系发现1个,10#家系未发现特异性等位基因。根据子代基因型成功推断出5个家系的亲本基因型,据此鉴别各

个家系。在fms15位点,可将3# 和11# 家系与其他家系相区别;TOG01位点可将7# 家系与其他家系相区别;

f1497位点可将12#家系相区别。因此,fms15,TOG01,f1497这3个标记可以作为鉴别5个家系的特异性标记。

结果说明,所选的8个微卫星标记在这5个家系中多态信息含量较高,且在已选用的8个微卫星标记中,最少用3
个标记可鉴别5个红鳍东方鲀家系。综合分析表明微卫星标记能有效地为红鳍东方鲀群体的系谱分析提供技术

支持,为今后红鳍东方鲀开展分子标记辅助育种提供了可靠的理论依据。
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系谱认证作为一种有效的水产动物遗传育种技术,广泛应用于鱼类[1-8]、甲壳类[9-13]和贝类[14-17]。系谱

认证可在选育过程中衡量家系间的遗传参数,分析家系信息,指导亲本的筛选,避免因近亲繁殖而导致种质

衰退。特别是在混养条件下,可快速有效地区分各个家系,保持各家系的遗传信息,作进一步地选育工作。
为充分有效地利用选育群体,则需找到一种标记可快速准确地鉴别出不同家系。目前水产动物育种采用的

标记方法大体分为外挂式标记和体内标记[18],外挂式标记主要以剪鳍和颜色标记为主,以此方法标记鱼体,
在一定程度上对鱼体有损伤,且对鱼的生长有负面影响。体内标记主要为被动整合雷达标记、荧光标记和染

料标记等,这种方法对鱼体规格有一定要求,且随着鱼体增长,标记有可能出现缺失现象,影响后期观察。随

着现代分子技术的发展,分子标记有分辨率高、准确度高、识别快等优点,在家系选育过程中发挥着重要的作

用,微卫星标记作为分子标记的一种,被广泛应用于家系的鉴别之中。微卫星标记是一种共显性标记,其具



3期 孙建华,等:利用微卫星标记技术对红鳍东方鲀(Takifugurubripes)家系系谱认证的研究 393  

有多态信息含量丰富、保守性高、通用性好、分布广等特点,作为辅助分子育种手段广泛应用于群体多样性分

析,系谱认证等方面,利用微卫星标记技术对家系进行系谱分析,可有效地评估各家系的遗传参数,掌握家系

信息,在种质资源保护[19]、生态修复和提高育种效率[20]上被广泛应用,并取得一定成效。
红鳍东方鲀(Takifugurubripes),隶属于鲀形目(Telraodontiformes)、鲀科(Tetradontidae)、东方鲀属

(Takifugu),是暖温性、广盐性底栖肉食性鱼类。主要分布地区为朝鲜半岛、日本和中国沿海地区[21]。其

口感鲜美,肉质细嫩,营养丰富,有较高的经济价值,在我国北方已经形成一定的养殖规模,产品主要出口日

本、韩国。选择育种作为培育优良经济性状的手段之一,在选育前要构建遗传信息丰富的群体,群体的遗传

多样性决定了遗传信息含量的丰富性,刘永新等[22]利用微卫星标记辅助构建红鳍东方鲀家系,通过34对微

卫星引物对红鳍东方鲀两个群体进行遗传评估,从而制定育种计划。
国内的选育方式主要以群体选育为主,但经选育的后代个体之间亲缘关系模糊,遗传信息不明确,有可

能在进一步的繁育过程中出现近交的现象,造成红鳍东方鲀种质资源退化,遗传多样性降低,养殖群体成活

率下降等现象[23]。为提高种质品质,保持选育群体较高的遗传多样性,作者认为有必要在选育前期对亲鱼

进行系谱认证,掌握群体选育的家系背景和遗传信息,使亲鱼保持较高水平的遗传距离,避免近亲繁殖,本研

究以微卫星标记作为鉴别家系的方法为目的,展开以下研究。

1 材料与方法

1.1 样品选取

实验所用的红鳍东方鲀样品均于2015年取自大连天正实业有限公司,为当年4月所建的12个全同胞

家系,挑选亲鱼为体格健壮、无外伤、色泽好、活力强、腹部性腺轮廓明显的3龄雌雄鱼12对,各家系编号分

池饲养,编号从1到12为1#家系到12#家系,从中随机选取5个家系,分别为3#家系,7#家系,10#家系,

11#家系,12#家系,体重范围在80~120g,体长范围在13~16cm,各家系选完整健康的鱼取样30尾,共计

150尾,取其尾鳍置于-80℃备用。

1.2 引物与试剂

参照 Ma等[24]、邹杰等[25],Segawa[26]、郝君等[27]和Kai等[28]使用引物序列共计35对,由上海生工生物

科技有限公司合成。微卫星引物序列、片段长度等详情见表1。基因组DNA提取试剂盒、dNTP、taq酶、胰

RNA酶等购自生工生物工程(上海)股份有限公司。

1.3 基因组DNA的提取

实验所用红鳍东方鲀基因组DNA是用天根海洋动物组织基因组DNA提取试剂盒提取,提取方法参照

使用说明书,之后用琼脂糖凝胶检测目的条带完整性,再用NANODPOP1000分光光度计测量DNA纯度

和浓度,最后将符合条件的个体DNA稀释至40ng/μL,置于-20℃备用。

1.4 PCR反应及电泳

PCR扩增总体系15μL:Taq酶0.2μL(5U/μL),dNTP1.3μL(2.5mmoL/μL),buffer1.5μL,上下游

引物各0.6μL(10μmoL),模板1μL(50ng/μL),补充 H2O9.8μL。PCR扩增反应程序为:95℃预变性

5min;94℃变性30s,退火30s(各引物的退火温度见表1),72℃复性30s,30个循环;72℃延伸10min。
对PCR扩增产物进行8%SDS-PAGE电泳,用硝酸银染色检测产物条带,筛选得到目的条带。
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表1 35对微卫星引物信息及在本实验中的退火温度

Table1 Informationandspecificannealingtemperaturesof35pairsofmicrosatellitemarkerprimersusedinthisstudy

位 点 引物序列(5'-3') 片段长度/bp 退火温度/℃

Tob10
F:ACCCACTCCGTCCTTCCT

R:TCAACCGCCCTTCCAACT
310~380 61

Tob11
F:GCCATATTGACCACTCACC

R:ACCACAGAATGTCCTGCTT
191~296 57

Tob13
F:AGTAGAACGCTCGGTCAG

R:GTTTGTAATCATCAAAAGG
309~344 59

Tob25
F:ACTCTTTCTCCAGCTCTTC

R:TGCTTCCTTTGATTTGTAT
242~276 55

fms32
F:ACACCGCTCAATGCAAACTC

R:AATGTGGCGGCTACTTTCAG
148 61

fms75
F:GGCTTTACCGAGGTGTTGAG

R:TGGAATCTGTGCCCTCATCT
123 62

fms89
F:CGTCATGATCCAACACAAGA

R:CGCACACATACACGAGTTCA
319 62

fms106
F:TCTACGGCGGACATCTCTTC

R:CTCCGCGCTCTAAAAGTCAG
355 63

f122
F:CCACAACAATGCAGGCAACTTTCA

R:TCTCCGGGACTTTTTCAA
275~290 59

f132
F:TGCCAGCCCAAAGCGAACAGA

R:GCTAGCAGGCAGGCAGTAAGG
385~395 61

f169
F:CTCCCACGCAAGCAGTCA

R:CTCAGTATCAGGGGTCAAAGAAAT
280~300 60

f172
F:CCACCACCTTCAGGGTTCTA

R:CGCTTGGATTGTCCTCAAAC
202~215 55

f184
F:CATGAGGTCAGAGACAGAAAACA

R:TGGCTCTGCTGTACGTGAAC
105~130 59

f240
F:GGGGGTTGCTGCCTTGTGG

R:TTTGCGTTTCGGGTTTTTCCTGTT
450~455 61

f268
F:TCAGCAGGCATAAAGAAAAAT

R:ACGTCGTTGGAAAGAAGTGC
500~510 58

f356
F:CAAAAATGCAGCGTAGG

R:CAGCGTGAATGATGAGGA
277~294 60

f360
F:TCCATCACAATCGCACCCACTT

R:AATCCCCGAAAACACCTTGAACAT
352~371 60

f362
F:TTACACTGGCCAAACAACTCTG

R:GGCCTATAGGACCTCTGGACT
398~405 60

f383
F:ATAGCCGGTGTCCGTCATAC

R:CCTTTGATTGTCCAAACACG
145~155 58
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续表

位 点 引物序列(5'-3') 片段长度/bp 退火温度/℃

f1160
F:AGACACTGATGGTGCCTGTG

R:CGTAGCAACGAGACGAACAA
165~175 60

f1169
F:GAACCCTGGGAGCCCTATTA

R:TTGCTACACGTTTCACACGA
122~132 59

f1365
F:GGCCACAGTGCTGAAAAG

R:CAGAAAACCCAGCTGCTGAC
400~460 59

f1497
F:CACCTGCCCGAAAGTTTAAG

R:TGAAAGCCCAAGAGAGGAAA
170~182 58

f1637
F:CCTGAAGCACACACTGCAAG

R:CCTGATGACACCTGCTCTGA
200~208 60

TOG01
F:AACACCTCCACCTGCTTGCT

R:ATTGCCCAGTTGACTTTCC
280~290 54

TOG02
F:CACAAGGTGAGGACAAAGAC

R:TTGGCAACAGTTAGGTAGGT
155~165 54

TOG03
F:TCGGTGATGATCGGTGAC

R:TAAGCTCTGAGCCAAAAGG
280~290 57

TOP01
F:AAAAGAATGCTTATCCTG

R:TTACTTGTGACCTGCGT
200~225 52

TOP02
F:TCTTCTTGCTATTTTGCT

R:ATGAGTCTGGTCCTGCT
260~300 54

TOP03
F:TCCGCTATCACATCTATCT

R:CATGATGCTCCTGGAAAAT
155~175 53

fms15
F:CTGGCATAACTGATTAGGCTGT

R:ATAGCTGACAGCACGGGAAC
165~175 60

fms43
F:GTGCCCACAAAGATGGAAAT

R:TCCTTGGCAGAGTCAGTCCT
120 60

fms54
F:CAAATGTGTGAGGGCAGTTC

R:CATTTCCAAGCGTGTCTCCT
370 55

1.5 数据分析

根据每个个体的条带位置确定基因型,按照从大到小的顺序对等位基因分子量大小进行排序,把各位点

后两位的数字放在最前面,例如011表示TOG01位点分子量最大的等位基因1。用Popgene32软件处理数

据,计算各微卫星位点的等位基因数(A)、有效等位基因数(Ne),平均观察杂合度(Ho)、平均期望杂合度

(He),并计算5个家系Hardy-Weinberg遗传偏离指数(d)、平衡检验概率值(P)、遗传相似性系数(I)和遗

传距离(D)。根据Botstein等[29]的方法,计算多态信息含量(PIC)。采用 MEGA4.1软件根据遗传距离进

行聚类分析。
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2 结 果

2.1 遗传多样性分析

随机抽取30个个体,对35个微卫星标记进行多态性筛选(图略),得到8个多态性好的微卫星标记,分
别为f362,f1497,f1637,fms15,fms89,f169,f1372和TOG01。将8个微卫星标记的数据用Popgene32软件

分析,数据内容见表2。分析结果表明,8个微卫星位点的多态信息含量在0.4555~0.7546,平均多态信息

含量为0.5973,具有较为丰富的多态性。150个样本数(N)经8个微卫星位点检验共得到32个等位基因,
各位点的等位基因数在3~6个,等位基因出现的最高频率(S)在0.2667~0.6900,每个微卫星座位平均含

4个等位基因;观测杂合度在0.4533~0.9533,平均观测杂合度为0.7092;期望杂合度在0.4908~0.7901,
平均期望杂合度为0.6556。对8个微卫星位点进行哈迪温伯格平衡(HWE)检测,结果显示,f1497位点符

合哈迪温伯格平衡,其余7个微卫星位点都极显著偏离哈迪温伯格平衡(P<0.001)。8个微卫星位点在5
个红鳍东方鲀家系中的遗传分化指数(Fst)均大于0。

表2 8个微卫星位点在红鳍东方鲀群体中的遗传多样性指数

Table2 Geneticdiversityparametersof8microsatellitelociamongculturedTakifugurubripespopulations

位 点 N A S Ho He PIC Fst HWE

TOG01 150 4 0.2667 0.7733 0.7503 0.7010 0.1757 ****

f1497 150 3 0.5600 0.4733 0.5808 0.5077 0.1066 NS

f169 150 3 0.4567 0.4533 0.5998 0.5119 0.2059 ****

fms89 150 6 0.2767 0.9467 0.7901 0.7546 0.1094 ****

fms15 150 5 0.6900 0.4867 0.4908 0.4555 0.0967 ****

f362 150 4 0.3833 0.8267 0.6912 0.6312 0.1831 ****

f1637 150 3 0.5167 0.7600 0.6183 0.5470 0.0231 ****

f1372 150 4 0.3500 0.9533 0.7231 0.6692 0.0997 ****

  注:NS表示符合哈迪温伯格平衡;****表示显著偏离哈迪温伯格平衡

根据所得遗传距离,经 MEGA4.1软件聚类分析,得到5个红鳍东方鲀家系之间的遗传距离和相似性指

数(表3),并构建UPGMA(图1)。从结果可知,3#家系和12#家系之间的遗传距离最小,相似性最高,聚合

在一起,然后与7#家系聚合在一起,最后再与10#家系和11#家系聚合在一起。

表3 红鳍东方鲀5个家系的遗传距离和相似指数

Table3 Geneticsimilarityindexanddistancein5Takifugurubripesfamilies

家 系 3# 7# 10# 11# 12#

3# **** 0.8371 0.7902 0.7973 0.9637

7# 0.1778 **** 0.6269 0.6079 0.8088

10# 0.2355 0.4670 **** 0.7525 0.7404

11# 0.2266 0.4977 0.2844 **** 0.8037

12# 0.0370 0.2122 0.3005 0.2185 ****

  注:****以上数据为相似指数;****以下数据为遗传距离
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图1 红鳍东方鲀5个家系的UPGMA图

Fig.1 UPGMAdendrogramamong5Takifugurubripesfamilies

2.2 家系特异性鉴别

用8个微卫星位点在5个红鳍东方鲀家系中检测,共计得到32个等位基因。每个位点的等位基因数为

3~6个。fms89位点有6个等位基因;fms15位点有5个等位基因;TOG01,f362和f1372位点有4个等位

基因;f1497,f169和f1637位点有3个等位基因。5个家系中检测到8个家系特异性等位基因,在3#家系和

11#家系中各检测到2个,在12#家系中检测到1个,在7#家系中检测到3个,在10#家系中没有未发现家

系特异性等位基因。fms15位点的特异性基因a(图2)可用于鉴别3#家系与其他4个家系;TOG01位点的

特异性基因b(图3)可用于鉴别7#家系与其他4个家系;fms15位点的特异性基因c(图4)可用于鉴别11#

家系与其他4个家系;f1497位点的特异性基因d(图5)可用于鉴别12#家系与其他4个家系。因此,fms15,

TOG01和f1497位点可作为区分5个家系的特异性标记。

图2 3#家系在fms15位点的微卫星DNA扩增图谱

Fig.2 Demonstrationofmicrosatellitelociamplifiedbyfms15primerpairsin3#family

图3 7#家系在TOG01位点的微卫星DNA扩增图谱

Fig.3 DemonstrationofmicrosatellitelociamplifiedbyTOG01primerpairsin7#family
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图4 11#家系在fms15位点的微卫星DNA扩增图谱

Fig.4 Demonstrationofmicrosatellitelociamplifiedbyfms15primerpairsin11#family

图5 12#家系在f1497位点的微卫星DNA扩增图谱

Fig.5 Demonstrationofmicrosatellitelociamplifiedbyf1497primerpairsin12#family

2.3 推断缺失亲本基因型

微卫星标记属于共显性分子标记,严格遵循孟德尔遗传定律,子代的等位基因一半来自母本,一半来自

父本,因此可根据子代的等位基因来推测缺失亲本的基因型。每个家系的等位基因信息列于表4。在

TOG01位点,7#家系有4种基因型(图3),分别为014/014,013/014,011/013和011/014,基因型中存在

014/014,由此推测其父母本的基因型中各包含有等位基因014,又因为基因型中存在013/014和011/014,
推测得知其亲本基因型为(011/014)×(013/014)。运用同样的方法可推断出5个家系在其他位点的亲本基

因型,具体信息见表4。

表4 各家系观察到和推断出的基因型

Table4 Observedandconferredgenotypesofeachfamily

家 系 位 点
基因型(观测到的个数)

1 2 3 4
推测亲本

3# TOG01 013/014(9) 012/014(14) 011/012(7) (011/014)×(012/013)

f1497 972/973(7) 971/972(9) 972/972(10) 973/973(2) (971/972)×(972/973)

f169 692/692(10) 691/691(13) 691/692(7) (691/692)×(691/692)

fms89 892/894(7) 891/894(5) 892/893(6) 891/893(12) (891/892)×(893/894)

fms15 151/153(6) 151/154(6) 151/151(15) 153/155(3) (151/153)×(151/154)

f362 621/623(9) 621/624(14) 623/624(7) (621/623)×(621/624)

f1637 371/373(8) 371/372(7) 372/373(10) 371/371(5) (371/372)×(371/373)

f1372 722/723(12) 722/724(4) 721/722(8) 721/724(6) (721/723)×(722/724)
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续表

家 系 位 点
基因型(观测到的个数)

1 2 3 4
推测亲本

7# TOG01 014/014(7) 013/014(9) 011/013(8) 011/014(6) (011/014)×(013/014)

f1497 972/972(18) 972/973(6) 973/973(5) 971/972(1) (972/973)×(972/973)

f169 691/693(11) 693/693(9) 692/693(7) 691/692(3) (691/693)×(692/693)

fms89 893/896(10) 891/892(6) 891/893(6) 892/896(8) (891/896)×(892/893)

fms15 151/154(18) 151/151(11) 151/153(1) (151/153)×(151/154)

f362 621/624(17) 624/624(13) (621/624)×(624/624)

f1637 371/372(15) 371/373(6) 371/371(4) 372/373(5) (371/372)×(371/373)

f1372 721/722(17) 722/723(12) 721/724(1) (721/723)×(722/722)

10# TOG01 011/013(6) 013/014(6) 013/013(10) 011/014(8) (011/013)×(013/014)

f1497 971/972(17) 971/971(7) 972/972(6) (971/972)×(971/972)

f169 691/692(22) 692/692(8) (691/692)×(692/692)

fms89 893/894(15) 894/894(3) 895/895(5) 894/895(7) (893/895)×(894/895)

fms15 151/151(21) 151/153(9) (151/151)×(151/153)

f362 621/622(17) 622/622(7) 621/621(6) (621/622)×(621/622)

f1637 371/373(14) 371/372(6) 372/373(5) 371/371(5) (371/372)×(371/373)

f1372 721/723(18) 721/724(12) (723/724)×(721/721)

11# TOG01 011/012(15) 011/011(7) 012/012(8) (011/012)×(011/012)

f1497 971/972(9) 971/971(11) 972/972(10) (011/012)×(011/012)

f169 691/692(3) 692/692(6) 691/691(21) (691/692)×(691/692)

fms89 892/893(16) 892/894(14) (892/892)×(893/894)

fms15 151/151(12) 152/153(14) 153/154(3) 151/154(1) (151/151)×(151/154)

f362 621/624(14) 621/622(16) (621/621)×(622/624)

f1637 371/373(10) 371/372(7) 372/373(2) 371/371(11) (371/372)×(371/373)

f1372 721/724(20) 722/723(3) 721/722(7) (721/723)×(722/724)

12# TOG01 012/014(15) 011/012(15) (012/012)×(011/014)

f1497 971/973(10) 971/972(6) 972/972(8) 972/973(6) (971/972)×(972/973)

f169 691/691(4) 692/692(10) 691/692(16) (691/692)×(691/692)

fms89 892/893(9) 891/893(9) 892/894(6) 891/894(6) (891/892)×(893/894)

fms15 151/154(13) 151/151(17) (151/151)×(151/154)

f362 621/624(16) 623/624(14) (621/623)×(624/624)

f1637 371/371(10) 371/373(6) 372/373(8) 371/372(6) (371/372)×(371/373)

f1372 721/722(10) 721/723(6) 722/723(8) 722/722(6) (721/722)×(722/723)

  注:空白表示无数据

3 讨 论

明确家系系谱之间的关系是家系选育的前提,通过家系选育可提高有利基因在某一群体内出现的频率,
降低育种不需要的基因频率,建立正确的系谱,掌握育种群体的系谱信息。传统的外部物理标记如颜色、电
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子标记等有明显的不足之处[10],与其相比,微卫星标记的优点有多态性高、遵循孟德尔分离定律、共显性遗

传等特点,已成为多种水产动物系谱分析的重要工具[30]。
目前已有微卫星标记应用于海洋生物家系系谱认证的报道,董世瑞等[31]根据子代基因型成功地推断出

4个中国明对虾(Penaeusorientalis)家系的父本基因型,通过基因型找到父母本,鉴别出4个家系;刘磊

等[32]根据已知的亲本基因型和子代基因型,推断出6个三疣梭子蟹(Portunustrituberculatus)家系全部亲

本基因型,鉴别了各个家系;杜晓东等[33]根据子代基因型,推断出4个马氏珠母贝(Pinctadamartensi)家系

的亲本基因型,以此鉴别不同家系;于飞等[2]根据已知亲本基因型和子代基因型,推断出7个大菱鲆

(Scophthalmusmaximus)家系中缺失的其他亲本基因型,以此鉴别各个家系;马群群[34]根据已知子代基因

型和母本基因型,推断出4个拟穴青蟹(ScyllaParamamosain)家系中缺失的其他亲本基因型,以此鉴别各

个家系。红鳍东方鲀的家系鉴别尚未报道,本研究应用8个微卫星标记,推断出5个红鳍东方鲀家系缺失的

亲本基因型,其中仅用3个微卫星标记fms15,TOG01和f1497便可鉴别出5个家系。
种群进化和遗传改良离不开物种的遗传多样性,遗传多样性丰富的物种,具有更大的遗传进展的空

间[35]。目前,已有相关报道通过利用微卫星标记手段对红鳍东方鲀亲本进行选配,万玉美等[36]利用21个微

卫星标记对从日本引进的红鳍东方鲀群体和在秦皇岛经过群体选育的岛红鳍东方鲀群体进行遗传参数的评

估。其中从日本引进的红鳍东方鲀群体的平均观测杂合度(Ho)为0.6572,平均期望杂合度(He)为

0.6516,选育的秦皇岛红鳍东方鲀群体的平均观测杂合度(Ho)为0.5239,平均期望杂合度(He)为0.6073。
本实验的5个红鳍东方鲀家系的平均观测杂合度(Ho)为0.7092,平均期望杂合度(He)为0.6556。杂合度

是评估群体遗传多样性的重要指标,杂合度越高,群体的遗传多样性就越高[37],与上述实验结果相比较,本
实验的红鳍东方鲀家系的遗传多样性较高,这表明家系内含有丰富的遗传信息,适应环境变化能力强,是进

行选育的良好群体。
本研究结果表明,多态信息含量(PIC)在8个微卫星位点上分别为TOG01位点0.7010,f1497位点

0.5077,f169位点0.5119,fms89位点0.7546,fms15位点0.4555,f362位点0.6312,f1637位点0.5470,

f1372位点0.6692。根据相应的评价标准:当PIC<0.25时,此位点为低度多态性位点;当0.25<PIC<
0.50时,此位点为中度多态性位点;当PIC>0.50时,此位点为高度多态位点[32]。本研究仅fms15位点多态

信息含量为0.4555,为中度多态位点,其余7个位点的多态信息含量都比0.5大,为高度多态位点。由此可

知,本研究所用的8个微卫星标记在5个红鳍东方鲀家系中具有较高的多态信息含量,说明这5个群体内的

遗传变异大,有着相对较高的遗传多样水平。除f1497位点外,其他7个位点在5个红鳍东方鲀家系中的数

据表明,7个位点都显著偏离Hardy-Weinberg平衡(P<0.01)。这种现象出现的主要原因:1)由于样本数较

多,取样时有少数混养造成误差;2)人为读取基因型时判断错误,导致出现无效等位基因;3)某些杂合过剩的

位点突变,导致产生不同的等位基因。以上原因需要进一步研究解决,以免对实验结果带来影响。
通过对5个红鳍东方鲀家系进行系谱分析,发现了8个家系特异性等位基因,但这8个家系特异性等位

基因是否单独属于某个家系,还需要用大量的样本进行研究。本文用8个微卫星位点中的fms15,TOG01,

f1497三个微卫星位点即可区分出5个红鳍东方鲀家系。这充分证明了微卫星标记可作为追踪系谱的有效

工具,通过特异性标记来区分不同家系,为家系选育提供科学的理论参考依据。
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ParentageDeterminationofthe
TakifugurubripesFamiliesbyMicrosatelliteMarkers

SUNJian-hua1,2,3,MAAi-jun2,3,CUIWen-xiao1,2,3,WANGGuang-ning2,3,SUNZhi-bin2,3,

WANGXin-an2,3,MENGXue-song4,LIUSheng-cong4,ZHANGTao4

(1.FisheriesandLifeScience,ShanghaiOceanUniversity,Shanghai201306,China;

2.QingdaoKeyLaboratoryforMarineFishBreedingandBiotechnology,YellowSeaFisheries
ResearchInstitute,ChineseAcademyofFisherySciences,Qingdao266071,China;
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Abstract:TakifugurubripesisoneoftheecnomicseafishinnortherncoastofChina.Inrecentyears,

therearefewstudiesongeneticdiversityandgenealogicalinformationofTakifugurubripes.Inthisstudy
thegeneticdiversityandgenealogicalinformationofTakifugurubripeswereinvestigated,providingthe
basisoftheoryforgeneticimprovement.Fivefamilieswererandomlysampledfromtwelvefamilieswhich
havebeenestablishedin2015.Eightpairsofmicrosatelliteprimerswereusedtoidentifythegenealogyand
analyzethegeneticdiversityamongfiveculturedpopulationsofTakifugurubripes.Thirty-twoalleles
weredetectedateightmicrosatelliteloci.Thenumberofalleles(A)ateachlocusrangedfromthreetosix
withanaverageoffour.Thevalueofaverageobservedheterozygositieswas0.4533~0.9533.The
expectedheterozygosities(He)was0.4908~0.7901andthemeanpolymorphicinformationcontent(PIC)

rangedfrom0.4555to0.7546.Eightfamilyuniquealleleswerefoundout:threein7#family,twoin3#

family,twoin11#family,onein12#family.Familyuniqueallelewasnotfoundinfamily10#.Basedon
thegenotypesofoffspring,allparentalgenotypesofthefivefamiliesweresuccessfullydeduced.3#family
and11#familywereidentifiedfromtheotherfamiliesatlocusfms15.7#familywasseparatedfromthe
otherfamiliesatlocusTOG01.12#familywasdistinguishedfromtheotherfamiliesatlocusf1497.The
threemicrosatellitemarkers(fms15,TOG01,f1497)couldbeusedtoidentifyfivefamilies.Resultsshow
thatthereexistshighgeneticdiversityamongthefivefamilies.Thefivefamiliescouldbeidentifiedusingat
leastthreemicrosatellitemarkersselectedfromEightmicrosatellitemarkers.Microsatellitemarkerisan
usefultoolforgenealogicalidentificationofTakifugurubripes.Anditisareliablebasisformolecular
marker-assistedbreedinginthefuture.
Keywords:Takifugurubripes;microsatellite;geneticdiversity;genealogicalidentification
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