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摘要    选取 12个微卫星标记对洞庭青鲫(Carassius auratus var. Dongtingking)、野生二倍体和三倍

体鲫(C. auratus)、彭泽鲫(C. auratus var. pengzesis) 4个鲫品系群体进行遗传多样性检测。在 12个基

因座位中, 共检测出 78个等位基因, 其中 14个为共有等位基因; 每个座位检测到等位基因 4—12个, 

平均等位基因数 6.58个; 4个鲫品系群体的平均观测杂合度(Ho)分别为 0.633、0.750、0.800、0.717; 平

均期望杂合度(He)分别为 0.502、0.713、0.757、0.602; 平均多态信息含量(PIC)分别为 0.364、0.599、

0.637、0.470。上述结果表明, 野生二倍体和三倍体鲫的遗传多样性较为丰富, 以三倍体鲫的遗传多

样性为最高; 而洞庭青鲫和彭泽鲫养殖群体存在杂合度降低, 遗传多样性下降的现象, 以洞庭青鲫

的遗传多样性为最低。基于遗传距离构建的 UPGMA 聚类树表明, 洞庭青鲫与彭泽鲫两个养殖群体

聚为一支, 而二倍体与三倍体野鲫群体聚为另一支, 说明洞庭青鲫与彭泽鲫之间亲缘关系较近,野生

二倍体与三倍体鲫之间的亲缘关系较近。研究不同倍性鲫品系的遗传多样性, 对于探讨鲫的多倍体

起源演化以及鲫品系的种质资源保护和选育种实践具有重要意义。 
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洞庭青鲫(Dongtingking crucian carp, Carassius 

auratus var. Dongtingking)是近年来本文作者在洞庭

湖水系澧水北民湖水域发现的一个具有两性繁殖方

式的天然二倍体鲫鱼新品系(杨品红等, 2005, 2007; 

吴珊等, 2006)。由于其在经济性状上具有生长快、产

量高、抗逆性强、味道鲜美等特点, 受到养殖户和广

大消费者喜爱, 发展前景广阔。在生物学特性上, 与

国内已报道的其它鲫品系性状相比 , 洞庭青鲫与彭

泽鲫和普通野鲫尤为相似: 彭泽鲫原产于江西省彭

泽县一带, 最初的研究结果表明, 彭泽鲫也是一种二

倍体两性生殖鱼类(傅永进, 1996), 但随后报道的彭

泽鲫均为染色体数目在 150 条左右的雌核发育鱼

(Zhou et al, 2002; 刘良国等, 2004), 在染色体倍性和

生殖方式上, 洞庭青鲫均与最初报道的彭泽鲫相似; 

同时 , 我们采用核型分析方法对洞庭湖水系普通野

鲫群体进行批量的染色体数目统计 , 发现在洞庭湖

水系中, 同时存在两种在形态上极为相似、染色体数

为 100 和 150 ±的不同倍性野鲫群体, 而对洞庭青鲫

染色体组型分析(杨品红等, 2007)表明它与洞庭湖水

系野生二倍体鲫倍性一致。洞庭青鲫作为一个新型的

鲫鱼品系, 它与彭泽鲫、二倍体和三倍体野鲫到底存

在怎样的遗传关系, 这将是本论文重点关注的问题。 

微卫星(Simple Sequence Repeat, SSR, 单一的序

列重复)分子标记在真核生物基因组中广泛存在, 因

其具有多态性高、共显性遗传、可重复性强和高度特

异性等优点, 现已广泛应用于群体遗传多样性(周盼

等, 2011; 宋春妮等, 2011)、基因连锁与遗传图谱构建

(Miyao et al, 1996)、品种鉴定、亲本分析、纯系检验
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等(Stockburge et al, 2000; 刘静霞等, 2003; Bessert et 

al, 2003; 文萍等, 2015)研究领域。为了了解洞庭青鲫

与彭泽鲫、二倍体和三倍体野鲫的分子遗传多样性, 

揭示它们之间的遗传关系, 本实验选用 12 个微卫星

标记对洞庭青鲫与彭泽鲫、二倍体和三倍体野鲫的遗

传多样性进行检测分析 , 实验结果对于鲫的多倍体

起源演化研究 , 以及二倍体鲫的种质资源保护与选

育种实践具有重要意义。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

洞庭青鲫(F6)和彭泽鲫取自大湖股份湖南省水产

工程技术研究中心实验基地 , 野生二倍体和三倍体

鲫采自洞庭湖水系的沅水和澧水。实验鱼采回后, 首

先通过活体染色体制片的方法 , 进一步批量确定不

同鲫品系的染色体倍性, 然后, 每个鲫品系群体各取

样 30尾, 分别剪其背部肌肉用无水乙醇保存备用。 

1.2  基因组 DNA提取 

每尾鲫样品分别取 1.0g肌肉用于基因组 DNA提 

取 , 提取方法参照常规的酚 -氯仿抽提程序进行。

DNA提取后, 用 0.8%琼脂糖凝胶电泳进行质量检测, 

同时用紫外分光光度计估算其浓度 , 调整浓度至

40ng/μL, 4C冰箱保存备用。 

1.3  微卫星引物 

本实验选用在银鲫 (周莉等 , 2001; 孙效文等 , 

2009)和红鲫(李建中等, 2005; 鲁双庆等, 2005)中均

能扩增出清晰的 DNA谱带, 且重复稳定性好的 12对

微卫星引物序列(表 1), 由北京鼎国昌盛生物技术有

限责任公司合成为蓝色(FAM)荧光标记引物。 

1.4  微卫星扩增 

PCR反应体系为 25μL, 其中 40ng/μL DNA模板

2.0μL, 10mmol/L 引物各 0.5μL, 10mmol/L dNTPs 

0.5μL, 10×PCR buffer 2.5μL, Taq DNA polymease 
0.5μL (2U/μL), ddH2O 18.5μL。PCR扩增程序为: 95C 

5min, 接着 94C 30s, 退火 30s (退火温度见表 1), 

72C 30s, 共 35个循环, 最后 72C 10min。将带有蓝

色(FAM)荧光标记的 PCR 产物与红色分子量内标

ROX 500混合, 采用 ABI3730X Genetic Analyzer对 

表 1  微卫星引物序列、退火温度及等位基因大小 
Tab.1  Primer sequences, annealing temperature, and alleles size of the microsatellite markers 

引物名称 引物序列(5′→3′) 退火温度(C) 等位基因大小(bp) 

MFW4 
F: TCCAAGTCAGTTTAATCACCG 
R: GGGAAGCGTTGACAACAAGC 

54 160-200 

MFW16 
F: GTCCATTGTGTCAAGATAGAC 
R: TCTTCATTTCAGGCT GCAAAG 

52 350-366 

MFW18 
F: GTCCCTGGTAGTGAGTGAGT 
R: GCGTTGACTTGTTTTATAGTAG 

56 272-286 

MFW19 
F: GAATCCTCCATCATGCAAAC 
R: GCACAAACTCCACATTGTGCC 

58 186-224 

MFW20 
F: CAGTGAGACGATTACCTTGG 
R: GTGAGCAGCCCACATTGAAG 

55 145-216 

MFW23 
F: GTATAATTGGGAGTTTTAGGG 
R: CAGGTTTATCTCCCTTCTAG 

57 100-120 

SCM4 
F: TTCACTAGAACAGCAGGAGT 
R: ACAATGGTAACAGGGACAC 

52 98-138 

SCM8 
F: GCTGTTTGCTCAGGGAC 
R: TGGAGGAGGGTTAGGGT 

51 246-258 

SCM10 
F: GAGCCGCTCTTACCTTGATG 
R: GTCTCATCCGCTCCAAACTG 

60 142-160 

SCM12 
F: AAGCACCGGAGATCATTCTG 
R: GGGGCCTCTCTGTTATTCCT 

60 238-250 

SCM13 
F: ACCGTTTTGAGAGCGAGTGT 
R: AACCAGGTGTGACACAATGC 

60 160-172 

SCM17 
F:TGAATCAGTCACCAAGTCAGAG 
R: CGACAGACGCATGAGGTAGA 

59 108-146 

F. 正向引物; R. 反向引物 
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其进行毛细管电泳检测, 得到扩增片段大小、峰图等

原始实验数据; 同时, 将扩增产物在 4%的变性聚丙

烯酰胺凝胶上电泳(50W 恒功率 2.5h), ABI PRISM 

377测序仪扫描, 得到电泳图。 

1.5  数据统计与分析 

对毛细管电泳测序仪检测得到的原始扩增条带

进行统计, 将每一条带视为该位点的 1 个等位基因, 

利用 Genepop V4.0和 EXCEL MS TK-2007 软件进行

分析, 计算并统计 12 个微卫星基因座位的等位基因

数和等位基因频率、观测杂合度(observed heterozygosity, 

Ho)、期望杂合度(expected heterozygosity, He)和多态

信息含量(polymorphism information content, PIC)。 

通过 Lynch(1990)的方法计算群体间的遗传相似

性系数和遗传距离, 根据遗传距离, 再以 MEGA 4.0

软件包中的非加权配对算术平均法(unweighted pair 

group methods using arithmetic average, UPGMA)对四

个鲫品系群体进行聚类分析。 

2  结果与分析 

2.1  微卫星 PCR扩增结果及等位基因频率 

12 对微卫星引物在 4 个鲫品系群体中均得到较

好的扩增结果, 图 1为引物MFW4和MFW20在 4个

群体中的部分变性聚丙烯酰胺凝胶电泳图谱。在 12

个基因座位中, 每个座位检测到的等位基因数 4—12

个, 平均等位基因数 6.58, 共检测出 78 个等位基因, 

其中洞庭青鲫群体有 27 个, 二倍体野鲫群体 49 个, 

三倍体野鲫群体 54个, 彭泽鲫群体 34个, 78个等位

基因中有 14 个等位基因为 4 个群体所共有。与二倍

体和三倍体野鲫群体相比, 洞庭青鲫、彭泽鲫等养殖

群体的等位基因数明显偏少, 基因座位 MFW4 的 1, 

MFW19的 2, MFW23的 3, SCM4的 5、7, SCM8的

1, SCM10的 3、5、7, SCM13的 5, SCM17的 1、2、 

8 等一些等位基因在两个野生鲫群体中均有出现, 而

在洞庭青鲫和彭泽鲫养殖群体中缺失。12 个基因座

位在 4个鲫品系群体中的等位基因频率见表 2。 

2.2  4个鲫品系群体的遗传多样性 

12 个微卫星位点在同一鲫品系群体, 以及同一

个微卫星位点在不同鲫品系群体的遗传变异程度均

存在较大差异(表 3)。洞庭青鲫、野生二倍体和三倍

体鲫、彭泽鲫群体的平均观测杂合度分别为 0.633、

0.750、0.800、0.717, 平均期望杂合度分别为 0.502、

0.713、0.757、0.602, 平均多态信息含量分别为 0.364、

0.599、0.637、0.470, 其中野生二倍体和三倍体鲫群

体的平均观测杂合度、期望杂合度和多态信息含量均

高于洞庭青鲫和彭泽鲫养殖群体, 表现为高度多态, 

而洞庭青鲫和彭泽鲫养殖群体表现为中度多态 , 部

分座位如洞庭青鲫的MFW19和 SCM13两个位点 PIC

值为 0, 遗传多态性消失。 

2.3  群体间的遗传相似性系数、遗传距离及聚类分

析 

根据等位基因频率计算得到不同鲫品系群体之

间的遗传相似性系数和遗传距离(表 4), 计算结果表

明, 4 个鲫品系群体间的平均遗传相似系数在 0.421— 

0.787, 平均遗传距离为 0.213—0.579。其中洞庭青

鲫与彭泽鲫群体之间、野生二倍体和三倍体鲫群体

之间的遗传相似性系数较高, 分别为 0.787、0.621, 

遗传距离较小, 分别为 0.213、0.379; 而洞庭青鲫、

彭泽鲫与野生二倍体鲫的遗传相似性系数较低 , 分

别为 0.421、0.482, 遗传距离较大, 分别为 0.579、

0.518。 

根据群体间的遗传距离矩阵(表 4), 采用 MEGA 

4.0 软件包中的 UPGMA 聚类法分析 4 个鲫品系群体

间的亲缘关系(图 2), 图 2显示, 4个鲫品系群体明显

分为两个大支, 其中, 洞庭青鲫与彭泽鲫聚为一支,   

 

图 1  引物 MFW4和 MFW20在 4个鲫品系群体中的部分扩增图谱 
Fig.1  The SSR amplified results for the populations of 4 strains of crucian carp by the primer MFW4 and MFW20 

M: ROX500 Ladder marker; 1—5: 洞庭青鲫; 6—10: 野生二倍体鲫; 11—15: 野生三倍体鲫; 16—20: 彭泽鲫 
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表 2  4 个鲫品系群体 12 个微卫星基因座位的等位基因频率 
Tab.2  Frequency of 12 microsatellites DNA loci among the populations of 4 strains of crucian carp 

群  体 群  体 
座 位 等位基因 

DCC 2nCC 3nCC PCC 
座 位 等位基因

DCC 2nCC 3nCC PCC 

MFW4 1  0.200 0.100  SCM4 1 0.500 0.300 0.400 0.800 

 2 0.500 0.100 0.500 0.500  2 0.100   0.100 

 3  0.200 0.300 0.300  3   0.200  

 4 0.500 0.200  0.200  4  0.100   

 5   0.100   5  0.200 0.100  

 6  0.200    6  0.100   

 7  0.100    7  0.200 0.200  

MFW16 1 0.600  0.200 0.300  8 0.400 0.100 0.100 0.100 

 2 0.200    SCM10 1   0.100  

 3 0.200 1.000 0.800 0.600  2 0.500 0.200 0.100 0.200 

 4    0.100  3  0.400 0.300  

MFW18 1   0.100   4   0.300 0.300 

 2  0.400 0.100 0.100  5  0.300 0.100  

 3   0.100   6 0.500   0.500 

 4 0.600 0.400 0.300 0.500  7  0.100 0.100  

 5 0.400 0.200 0.400 0.400 SCM12 1   0.100  

MFW19 1  0.200 0.100 0.300  2  0.300 0.300 0.300 

 2  0.200 0.300   3 0.500 0.300 0.500 0.200 

 3   0.300   4  0.400   

 4  0.200    5 0.500  0.100 0.500 

 5 1.000 0.200 0.100 0.700 SCM13 1 1.000  0.200 0.600 

 6   0.100   2  0.100   

 7  0.200    3  0.200 0.300 0.400 

 8   0.100   4  0.400   

MFW20 1 0.200 0.400 0.300 0.100  5  0.300 0.200  

 2 0.200  0.100 0.300  6   0.300  

 3 0.200  0.100  SCM17 1  0.200 0.100  

 4  0.100    2  0.200 0.100  

 5 0.200 0.100 0.300   3  0.100   

 6 0.200 0.300 0.200 0.300  4   0.100  

 7  0.100  0.300  5 0.500 0.100 0.100 0.500 

MFW23 1 0.500  0.100 0.200  6  0.200   

 2 0.500 0.800 0.600 0.500  7   0.200  

 3  0.200 0.200   8  0.200 0.100  

 4    0.300  9   0.100  

 5   0.100   10   0.200  

SCM8 1  0.200 0.200   11 0.500   0.200 

 2  0.200    12    0.300 

 3 0.500 0.400 0.300 0.200       

 4  0.200         

 5 0.500  0.500 0.800       
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表 3  4 个鲫品系群体 12 个微卫星座位的观测杂合度、期望杂合度和多态信息含量 
Tab.3  Observed heterozygosity, expected heterozygosity, and polymorphism information content at 12 microsattellite loci assessed for 

the populations of 4 strains of crucian carp 

微卫星座位 
群体 参数 

MFW4 MFW16 MFW18 MFW19 MFW20 MFW23 SCM4 SCM8 SCM10 SCM12 SCM13 SCM17
平均值 

DCC Ho 1.000 0.400 0.400 0.000 0.800 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 0.000 1.000 0.750±0.056

 He 0.556 0.622 0.533 0.000 0.889 0.556 0.644 0.556 0.556 0.556 0.000 0.556 0.502±0.073

 PIC 0.375 0.499 0.365 0.000 0.768 0.375 0.492 0.375 0.375 0.375 0.000 0.375 0.364±0.023

2nCC Ho 1.000 0.000 0.800 0.800 1.000 0.400 1.000 0.400 1.000 0.600 0.600 1.000 0.717±0.058

 He 0.911 0.000 0.711 0.889 0.800 0.356 0.889 0.800 0.778 0.733 0.778 0.911 0.713±0.078

 PIC 0.794 0.000 0.563 0.768 0.676 0.269 0.772 0.672 0.645 0.586 0.645 0.794 0.599±0.053

3nCC Ho 0.800 0.000 0.800 0.600 1.000 0.400 0.200 0.200 0.800 0.800 1.000 1.000 0.633±0.062

 He 0.711 0.356 0.800 0.867 0.844 0.644 0.822 0.689 0.867 0.711 0.822 0.956 0.757±0.045

 PIC 0.581 0.269 0.676 0.748 0.720 0.535 0.701 0.548 0.748 0.581 0.692 0.844 0.637±0.033

PCC Ho 1.000 0.400 1.000 0.600 1.000 1.000 0.400 0.400 1.000 1.000 0.800 1.000 0.800±0.052

 He 0.689 0.600 0.644 0.467 0.800 0.689 0.378 0.356 0.689 0.689 0.533 0.689 0.602±0.040

 PIC 0.548 0.466 0.492 0.332 0.666 0.548 0.314 0.269 0.548 0.548 0.365 0.548 0.470±0.027

 

图 2  4个鲫品系群体的 UPGMA聚类图 
Fig.2  UPGMA dendrogram for the populations of 4 strains of crucian carp 

DCC: 洞庭青鲫, PCC: 彭泽鲫, 2nCC: 野生二倍体鲫, 3nCC: 野生三倍体鲫 

 
表 4  4 个鲫品系群体间的遗传距离(对角线下方)及遗传

相似性系数(对角线上方) 
Tab. 4  The genetic distances (below diagonal) and genetic 

similarities (above diagonal) among the populations of 4 
strains of crucian carp 

群体 DCC 2nCC 3nCC PCC 

DCC  0.421 0.543 0.787 

2nCC 0.579  0.621 0.482 

3nCC 0.457 0.379  0.591 

PCC 0.213 0.518 0.409  

 

野生二倍体与三倍体鲫聚为另一支 , 表明洞庭青鲫

与彭泽鲫养殖群体的亲缘关系较近 , 野生二倍体与

三倍体鲫的亲缘关系较近。 

3  讨论 

遗传多样性是指地球上生物所携带的各种遗传

信息的总和 , 它包括生物遗传变异大小和遗传变异

分布格局(即群体遗传结构)等内容。它是物种适应多

变的环境条件、维持生存和进化的基础, 物种的遗传

多样性越丰富 , 其对环境的生存适应能力和进化潜

力就越强(O’Connell et al, 1997; 张文静等, 2003; 朱

晓东等, 2007)。由于微卫星标记遵循孟德尔定律呈共

显性遗传 , 在检测种群异质性方面有明显优势

(Bártfai et al, 2003), 因而能更多的揭示群体的遗传

变异水平。本研究利用 12 对微卫星标记对洞庭青鲫

等 4个鲫品系群体进行了比较分析, 12个微卫星位点

共检测到 78 个等位基因, 其中有 14 个等位基因为 4

个鲫品系群体所共有 , 这些共有等位基因频率相对

较高, 推测是鲫进化过程中最原始、最保守的一部分, 

对于维持鲫物种的繁衍和稳定有着重要作用。其余等

位基因 , 如在野生鲫群体中存在而在养殖鲫群体中

丢失 , 或只在洞庭青鲫和彭泽鲫养殖鲫群体中出现

而野生鲫群体中未见 , 或只在某一个鲫品系群体中

出现等情况(表 2), 可能是进化过程中由于基因的插

入、缺失等突变机制所造成。 

群体平均基因杂合度表示被检测位点上群体中

杂合子的频率, 它是衡量群体杂合程度的指标(周盼
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等, 2011)。群体平均基因杂合度越低, 反映该群体的

遗传一致性越高, 即群体的遗传变异越少, 遗传多样

性越低(Leberg, 2002; 张燕萍等 , 2013)。张志伟等

(2006)报道了江苏境内草鱼 1个野生群体和 2个养殖

群体的平均观测杂合度为 0.5286—0.7000,平均期望

杂合度为 0.5235—0.6939; 周盼等(2011)报道了三江

水系 4个野生草鱼群体的平均观测杂合度为 0.7114— 

0.8045, 平均期望杂合度为 0.6245—0.6739。本研究

结果表明 4 个鲫品系群体的平均观测杂合度(Ho)介

于 0.633—0.800, 平均期望杂合度(He)介于 0.502— 

0.757, 与以上两个报道的结果相近 , 说明本实验选

用的微卫星标记适合鲫品系群体的遗传多样性研

究。从表 3可见, 4个鲫品系群体的平均观测杂合度

与期望杂合度分析结果较为一致 , 其中 , 三倍体野

鲫的平均观测杂合度最高, 为 0.800, 二倍体野鲫次

之, 为 0.750, 这说明洞庭湖水系野鲫群体的遗传多

态性丰富 , 选育种潜力较大 ; 洞庭青鲫群体的平均

观测杂合度最低, 为 0.633, 说明洞庭青鲫养殖群体

的遗传多样性水平较低 , 这与洞庭青鲫这一优良鲫

鱼品系的多代的选育纯化有关 , 这一结果也与吴珊

等 (2006)对洞庭青鲫形态性状的分析结果一致 : 即

洞庭青鲫子代与亲代不仅没有性状分离现象 , 而且

基因有进一步纯化的趋势。 

多态信息含量 (PIC)是群体内遗传变异的量度 , 

可以作为微卫星位点变异程度指标(周盼等, 2011)。

依据 Botstein 等(1980)的划分标准: 当 PIC>0.5 时, 

该位点为高度多态位点; 当 0.25<PIC<0.5 时, 为中

度多态位点; 当 PIC<0.25 时, 为低度多态位点。从

本研究 12 个微卫星位点来看(表 3), 高度多态位点

主要集中在二倍体和三倍体野鲫群体 , 二倍体野鲫

平均 PIC为 0.599, 高度多态位点占总位点的 83.3%, 

三倍体野鲫平均 PIC为 0.637, 高度多态位点占总位

点的 91.7%, 说明洞庭湖水系二倍体和三倍体野鲫

群体的遗传多样性丰富 ; 而中、低度多态位点主要

集中于洞庭青鲫和彭泽鲫养殖群体 , 洞庭青鲫平均

PIC 为 0.364, 中度多态位点占总位点的 75.0%, 

MFW19和 SCM13两个位点的 PIC值为 0, 彭泽鲫平

均 PIC为 0.470, 中度和高度多态位点占总位点的比

例各占 50.0%, 以上情况说明 , 与基因杂合度分析

的结果一致 , 相比于野生鲫群体 , 洞庭青鲫和彭泽

鲫养殖群体的遗传多样性降低 , 尤以洞庭青鲫遗传

多样性下降为甚。 

群体间的遗传距离是遗传变异的尺度 , 遗传距

离的大小预示着亲缘关系的远近。本研究用微卫星实

验数据分析得到的遗传距离和树状图与先前 ISSR 的

分析结果(刘良国等, 2015)基本一致, 即洞庭青鲫与

彭泽鲫的遗传距离最小, 树状图上聚为一支, 二者亲

缘关系较近 , 主要原因可能是洞庭青鲫与彭泽鲫均

起源于天然水域 , 因其都具有优良的生产性状而被

多代选育, 在相似的人工养殖环境下, 选择压力相近

所致; 二倍体和三倍体野鲫在树状图上聚为另一支, 

表明二者亲缘关系也较近 , 其原因可能要追溯到三

倍体野鲫的起源上 , 洞庭湖水系二倍体和三倍体野

鲫生活于同一水体, 二者在形态上极为相似(刘良国

等, 2012), 在极端环境(如温度的剧变等)条件下, 二

倍体鲫有可能产生二倍体卵子 , 这些二倍体卵子再

与正常的单倍体精子杂交形成三倍体 , 因而在基因

座位上, 三倍体野鲫表现出与二倍体野鲫的相似性。 

据沈俊宝等(1983)和王蕊芳等(1988)报道, 由于

环境急剧变化和天然杂交等因素 , 自然水体中的二

倍体鲫可以演化成三倍体 , 而三倍体鲫具有雌核发

育生殖特性, 繁殖力和适应性强, 种群优势明显, 这

可能是当前天然水域中二倍体鲫数量远少于三倍体

鲫的重要原因。洞庭青鲫是近年来发现并选育出的生

长速度快、营养价值高、遗传性状稳定的二倍体鲫品

系, 是自然界中十分珍贵的鲫鱼种质资源, 具有很高

的经济价值和科研价值。由于洞庭青鲫选育的时间较

短, 至今才经过 6 代, 将来能否保持其二倍体稳定的

遗传性状还未为可知。根据上述三倍体鲫的遗传起源

推测 , 二倍体洞庭青鲫亦有可能在遭遇极端环境条

件和杂交因素影响下 , 部分个体特化为行雌核发育

方式的三倍体 , 因三倍体鲫的雌核发育生殖方式比

二倍体鲫两性生殖方式具有明显的繁殖优势 , 在人

工选育的条件下 , 新的洞庭青鲫三倍体种群将会越

来越多, 而二倍体洞庭青鲫种群将会逐渐消失。因此, 

加强对洞庭湖水系二倍体野鲫和洞庭青鲫种质资源

的保护已经越来越迫切, 笔者认为, 可以从以下几方

面来加强保护: (1) 建立洞庭湖水系二倍体鲫种质资

源保护区 , 如在洞庭青鲫的原产地澧水北民湖等水

域建立洞庭青鲫省级及以上水产种质资源保护区 , 

加强二倍体鲫种质资源管理; (2) 设置洞庭湖水系禁

渔期, 加强渔业资源管理, 杜绝电鱼、毒鱼等毁灭性

的捕捞; (3) 通过增殖放流进行洞庭青鲫和野生二倍

体鲫种群的恢复; (4) 加强对三倍体雌核发育鲫如银

鲫、彭泽鲫的人工饲养管理, 以防三倍体鲫逃逸到天

然水体, 导致二倍体鲫种群的减少或消失。 
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GENETIC ANALYSIS OF DONGTINGKING CRUCIAN CARP AND OTHER THREE 
STRAINS OF CRUCIAN CARP BASED ON MICROSATELLITE MARKERS 

LIU Liang-Guo,  CHEN Hai-Kang,  XU Qian,  YANG Pin-Hong,  XIE Chun-Hua,  LI Meng-Jun 
(Collaborative Innovation Center of the Aquatic Efficient Health Production in Hunan Province, Key Laboratory of Zoology in Hunan 

Higher Education, College of Life Science, Hunan University of Arts and Science, Changde 415000, China) 

Abstract    We studied the genetic diversity of different strains of Carassius auratus by using microsatellite DNA 

markers for the Dongtingking crucian carps, the diploid and triploid wild crucian carps, and Pengze crucian carps. Twelve 

microsatellite markers were selected to analyze the four strains of Carassius auratus. A total of 78 alleles were identified in 

the four populations, of which 14 were in common. The number of alleles generated from each locus ranged 2—12, 

average 6.58. Results shows that the genetic diversity of the diploid and triploid wilds was richer than those in the bred 

ones as indicated in observed heterozygosity (Ho), expected heterozygosity (He), and polymorphism information contents 

(PIC). Analysis based on genetic distance showed that Dongtingking crucian carp and Pengze crucian carp populations 

cluster in one group and the diploid and triploid crucian carps in another in UPGMA tress (unweighted pair-group methods 

with arithmetic means). This study may serve as a reference for understanding their evolution to guild better breeding 

practice. 

Key words    Carassius auratus var. Dongtingking;  strains of crucian carp;  SSR;  genetic diversity 



<<
  /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


