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提要    采用分群分离分析法, 以同一批受精卵孵化的同池养殖大菱鲆生长性状发生分离的群体为
材料, 进行微卫星 DNA遗传分析, 以揭示影响大菱鲆生长发育速度方面的遗传信息。30个多态性微
卫星位点对生长高值组(F 组)和生长低值组(S 组)各 10 个样本建立的 DNA 混合池进行扩增时, 在两
池间出现了 7个差异片段。通过对两组大菱鲆个体 PCR扩增出的差异条带进行统计, 分析微卫星位
点与大菱鲆生长性状的相关性。结果表明, 有 1 个微卫星位点(SmaC10)在 355bp 的等位基因片段与
大菱鲆生长性状存在一定的负相关性; 有 4个微卫星位点(SmaC02、SmaC06、SmaC09、B11-I 12/6/3)
分别在 258bp、182bp、226bp、175bp 的等位基因片段与大菱鲆生长性状存在正相关性, 其中位点
Smac09在 226bp的等位基因片段与生长性状的正相关性极显著, 相关系数达到 0.354。位点 SmaC09
所扩增出的等位基因片段可作为具有良好生长特性人工选育群体的分子标记, 指导大菱鲆的辅助育种。 
关键词    微卫星标记, 大菱鲆, 生长性状, 分群分离分析法 
中图分类号    Q953 

大菱鲆(Scophthalmus maximus)隶属于鲆科、菱鲆
属, 英文名 Turbot, 又称“多宝鱼”, 是一种欧洲沿
海特有的比目鱼, 属冷温性鱼类, 主要分布于大西洋
东北部沿岸, 黑海、波罗的海和地中海也有分布。由
于其生长速度快、宜驯化、容易接收配合饵料、病害

较少且便于密养, 是工厂化养殖的理想品种(雷霁霖, 
2003)。我国于 1992 年首次从英国引进大菱鲆苗种, 
通过驯化、试养和人工繁殖, 1999年突破生产性育苗
技术, 大菱鲆养殖业在我国得到蓬勃发展, 目前已建
立起一整套养殖生产技术(雷霁霖等, 2002; 马爱军等, 
2002)。然而近几年来, 由于累代养殖、近亲交配造成
种质退化、杂合度降低, 大菱鲆生长速度与引进初期
相比明显下降, 养成周期由原来的 12 个月左右延长
到 18个月左右(邹曙明等, 2001; 申雪艳等, 2004; 雷

霁霖等, 2005)。因此, 选育具有优良生长性状的大菱
鲆品系成为大菱鲆养殖的当务之急。 

分子标记技术的发展为选育工作开辟了新的途

径。与传统的选育方法相比, 分子标记辅助选择的信
息量大, 不易受环境的影响, 选择强度大, 选种效率
和准确性高(鲁绍雄等, 2002)。常见的分子标记有微
卫星(SSR)、随机扩增多态性 DNA(RAPD)、扩增片段
长度多态性(AFLP)等。其中微卫星标记因其具有多态
性丰富、方法简便、快速、稳定性好等特点(徐莉等, 
2002), 已经被广泛应用于水产动物性状的标记及连
锁图谱的构建等领域。例如, 与中国对虾生长性状相
关微卫星 DNA 分子标记的初步研究(张天时等, 2006), 
褐牙鲆耐热性状相关的微卫星分子标记筛选(卢钟磊
等 , 2007), 大菱鲆微卫星基因连锁图谱的绘制
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(Carmen et al, 2007), 利用微卫星标记技术对莫桑比
克罗非鱼和奥利亚罗非鱼的杂交子二代进行了耐寒

和大小(体质量和体长)的连锁分析(Cnaani et al, 2003)
等。但有关大菱鲆生长性状的分子标记研究国内外还

未见报道 , 本文中采用微卫星标记与分群分离分析
法(Bulked Segregant Analysis, BSA)相结合的方式 , 
寻找与生长性状相关的微卫星标记 , 以期为大菱鲆
标记辅助育种奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 
大菱鲆样本养殖于自烟台天源水产有限公司。取

同一家系 6 月龄个体 300 尾, 全长 7—16cm, 记录所
取大菱鲆的体重、体长数据, 建立体长正态分布图, 
淘汰 90%大多数中间类型, 将生长高值和生长低值
两种极端表型的个体区分开来 , 分别为全长大于
13cm的 F(fast)组; 全长小于 10cm的 S(slow)组, 每组
各 30尾, 活体运回后－20℃保存。 
1.2  微卫星引物 

根据文献(Chen et al, 2007; Iyengar et al, 2000)中
报道的 30 个微卫星位点的两翼保守序列设计, 由上
海生工公司合成, 序列等详细情况见表 1。 
1.3  试验方法 
1.3.1  基因组 DNA 的提取及检测    提取大菱鲆 F
组和 S 组各 30 尾的背部肌肉组织 DNA, 方法参照
Salah 等(1997), 置 4℃保存。基因组 DNA 浓度经由
核酸蛋白测定仪 (EPPENDORF)和琼脂糖凝胶电泳
Genefinder染色的荧光强度双重测定其含量及完整性, 
用灭菌水稀释至 50ng/μl, －20℃保存备用。 
1.3.2  BSA(Bulked Segregant Analysis)分池及基因池
的 PCR扩增    从 F组和 S组中取样本各 10个, 每
个取 5μl DNA溶液混合构成相应的 F池和 S池。以
30 对引物分别对两个池 DNA 进行 PCR(PCR 仪为
BIO-RAD, PTC0200)扩增, 寻找差异条带。大菱鲆微
卫星扩增采用 25μl PCR 反应体系, 含 100ng 模板
DNA, 10pmol 引 物 , 200μmol/L dNTPs, 0.8 —
2.5mmol/L 的 Mg2+, 1×PCR 反应 buffer, 1U 的

TaqDNA聚合酶。PCR反应中, 首次循环前 94℃变性
4min, 然后 94℃变性 30s, 按每对引物的实际退火温
度反应 50s, 72℃延伸 50s, 共 30个循环; 最后一个循
环结束后 72℃延伸 7min (Chen et al, 2007)。 
1.3.3  大菱鲆个体DNA的微卫星 PCR扩增    通过
分析池DNA的 PCR扩增情况, 初步筛选出在两DNA

池间能扩增出差异等位基因片段的微卫星位点 , 用
其相应的引物, 按照上述 PCR条件对 60个大菱鲆个
体进行 PCR 扩增, 分析有差异的等位基因片段在个
体上具体的扩增情况。 
1.3.4  PCR反应产物检测    PCR产物在 8%的变性
聚丙烯酰胺凝胶上分离, 上样量为 3μl, 恒压 360V, 
电泳 2h。电泳结束后, 采用快速银染法(Sambrook et 
al, 2002)对 PAGE胶进行染色。将胶板自然干燥, 记
录带型并用扫描保存电泳结果。 
1.3.5  差异条带分析    通过 BANDSCAN 软件对
扫描保存的电泳结果进行分析 , 获得差异条带的分
布情况、碱基数及泳动位置。 

使用 SPSS软件对微卫星位点所扩增出的差异等
位基因片段与大菱鲆生长性状这两个变量的进行皮

尔逊检验(Pearson correlation), 判断有差异的等位基
因片段与大菱鲆生长性状是否具有相关性。Pearson

相关系数公式为：
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1.3.6  差异等位基因片段的克隆与测序    切胶回
收、纯化差异片段, 连接 TA载体后转化 DH5α菌株, 
挑取阳性克隆并测序(相关试剂购自 TAKARA公司)。
测序结果, 通过数据库 BLAST 比对, 以验证差异片
段是否为相应微卫星位点序列。 
1.3.7  与生长性状有极显著相关性的微卫星位点在
生长速度显著差异个体中的扩增验证    从天源水
产公司重新采样来自不同家系的混养同日龄大菱鲆

20 个体(生长显著快、慢各 10 尾), 选取与生长性状
有极显著相关性的微卫星位点, 用其相应的 PCR 引
物对上述个体进行 PCR 扩增, 统计特异性条带出现
频率并进行卡方检验 , 以验证筛选到的标记的准确

性。卡方检验公式为： ( )
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2  结果 

2.1  BSA分池 PCR扩增结果分析 
如方法中所述, 用 30 对微卫星引物对所构建的

F 池和 S 池进行 PCR 扩增, 然后对 PCR 产物进行变
性聚丙烯酰胺凝胶电泳并银染, 结果如图 1。可以看
出, F池和 S池 PCR扩增带谱上出现的某些微卫星位
点的等位基因差异片段是明显的(如图 1 箭头所示), 
进一步使用 BANDSCAN 软件计算差异条带的碱基 
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表 1  大菱鲆的 30 个微卫星位点的引物序列 
Tab.1  Primer sequences of 30 microsatellite loci in S. maximus 

位点 重复序列 引物序列(5′→3′) MgCl2 
(mmol/L) 

退火温度

(℃) 
Genebank登录号

      

SmaC01 (TG)9...(GT)10 F: TGTTGCTTTGCTCCTTTTCC 
R: TAGTGGAACGGCGTCTAGGT 

2.0 56 DQ659661 

SmaC02 (AT)10 F: TGTCTCTCGTCAGTGGCAGT 
R: AAACTGCAGCCTCCAAGATG 

2.0 56 DQ659648 

SmaC03 (CA)11...(AG)16 F: TGGACTGGTTTACTGCTGGA 
R: AGGGAACCGATCTGAGAACA 

1.5 56 DQ454081 

SmaC04 (AT)17 F: ATTTGCTTTGAGCCTGATGG 
R: TTGCAGCACAGTGGTCTTTC 

1.5 56 DQ454100 

SmaC05 (GT)11 F: TTCGAATTCACCAAGTGTCC 
R: GTCAGCCATCATCTCCACCT 

2.0 56 DQ454101 

SmaC06 (GGAT)3...(GGAT )6 F: GACCCAACGAGCACTGTT 
R: GGGCCAACATCATTATGG 

1.5 57 DQ454088 

SmaC07 (CA)14 F: TCAGCAGCCAGAGCACCAGA 
R: GCCTCAGACTACAGGAGGATAC 

2.0 58 DQ454090 

SmaC08 (CT)13CG(CT)6...(CT)2CA 
(CT)2CA(CT)7 

F: GTACACTTATTGGTGCAAGGC 
R: TTCTGACAGATTTGCTGGCACT 

2.0 58 DQ659632 

SmaC09 (TC)13TA(TC)2 F: CGACCCGCCCACTACAGGAT 
R: AGCGACAGCAACGCACCAAG 

1.5 57 DQ659638 

SmaC10 (TGA)8 F: GGTGGCTGGGTAAATCTGTT 
R: CTTCCCTCCGTCTACGCTCC 

1.5 60 DQ659659 

SmaC11 (GT )23 F: AACCACTAGCTGGAAATCAGACC 
R: CTTCCCTTCAACTCGGCAAAA 

1.5 64 DQ659672 

SmaC12 (TA)22 F: CTGCAAGCCTTGATACCACT 
R: TTCCGCTGCCTTTATGTGAG 

2.0 58 DQ659675 

B11-I 12/6/3 (CA)12CG(CA)6(CG)CA3 F: GTTGTTACTGCTGATCTAGC 
R: ATGTTCCATCTCATTCCTGC 

1.0 55 AF182080 

B12-I GT14 (GT)14 F: GTGATGGAAGATTGTACCAG 
R: CACAATAAAGGATAGACAGG 

1.5 58 AF182082 

B18-II CA70 (CA)70 F: CAGAGGGATAATTCTGTGC 
R: TACTGGCATCATGGTCAAC 

1.0 56 AF182083 

F1-OCA19 (CA)19 F: AGTTACACCAGTGCACAGAG 
R: CCAGGCCATCCACATTTAAC 

1.5 56 AF182084 

F8-I CA26 (CA)26(GA)3 F: ATTCCTACGAGTCAGGCTCG 
R: TTCGATGTCAGTCGAGGACG 

1.5 61 AF182085 

F8-I 11/8/17 (CA)11T(CA)8T(CA)17 F: CACTAATTACACGGCAGACG 
R: AATCGGATGAGACGGCGAAC 

1.5 62 AF182086 

F12-I TG16 (TG)16(CG)4 F: CAGTCATATCAGCAGATGCC 
R: AATTCAGCCGACAAACTCTC 

1.0 56 AF182087 

F12-I AG18 (AG)18G(GA)5 F: GGCAGGACTGTACATTTTGG 
R: AGTCAGCCAGTTTACTGCAC 

2.5 60 AF182100 

1/4AC18 (AC)18 F: AGAAAGGCTCGACCAGCTCC 
R: TGATGGCTCATAGTGGCTAC 

0.8 62 AF182088 

2/5TG14 (TG)14 F: GAGGATTGGTGACCTTGGC 
R: CCTCAGACTACTGAAGTCAC 

1.0 62 AF182089 

3/3GT (GT)14CG(GT)8(TG)4T(TG)3 F: GATCTAGTTGTCTAACAGG 
R: ATAGCAGGTCCTGCTAAAG 

0.8 58 AF182090 

3/9CA15 (CA)15 F: AGAGTGAAGAACGTACCTGC 
R: CAATGGAGAGGCAGTATCGG 

1.0 60 AF182091 

3/20CA17 (CA)17 F: AAGCACCCATACGCAGG 
R: AAATTGGAAACTGGACCG 

1.5 62 AF182092 

4/3COMP (A)5CA(AC)4CA(AC)4G(AC)5G(A
C)7ATG(AC)20AAT(CA)13AT(CA)3 

F: GTACTTAAGCAGCTGTTCGC 
R: GAAACGCAGTTAGTTCCTGC 

2.5 58 AF182093 

4/4CA4/13 (AC)4G(CA)13 F: GCACTCATGCTGACATACAG 
R: GACTCAGTGACTGATGAATC 

1.5 64 AF182094 

4/5CA22/6/2 (CA)22CT(CA)6CT(CA)2 F: ACTCTGAGGGCAGAGGAAC 
R: GCTGCTGGTAATCAGAAAGC 

0.8 60 AF182095 

5/4CA20 (CA)20A(AC)2 F: GACGGAAGCTCGGAGATTC 
R: GATTGGTGACCTTGGCAAC 

1.5 63 AF182096 

7/1TC18 (TC)18 F: GAGAAACTGAGCTGAGTCAC 
R: AATGATTATCACCGCTGCAC 

1.5 60 AF182097 
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图 1  部分微卫星位点的 BSA分析差异带型图 
Fig.1  Banding patterns of BSA analysis for some  

microsatellite loci 
M: 分子量标准, F: 生长高值基因池, S: 生长低值基因池 

 
数, 结果见表 2。在总共 30 个微卫星位点中, 共有 7
个位点在两个基因池的 PCR 扩增比较中呈现出明显
的差异等位基因条带, 其中有 5个位点在 F池中扩增
出差异条带, 2 个位点在 S 池中扩增出差异条带, 这
些位点将用于随后的大菱鲆个体 DNA的扩增分析。 

2.2  微卫星位点的差异等位基因片段在大菱鲆个体
中带型统计及 SPSS相关性分析 
在以上 BSA 分析中得到的 7 个在两基因池间显

示差异性的微卫星位点(表 2), 用其相应的引物对 F
组和 S组各 30个大菱鲆个体分别进行 PCR扩增, 通
过 PAGE 电泳分析每个位点的差异等位基因片段在不
同个体间的扩增情况, 其出现频率统计结果见表 3。 

以表 3的微卫星位点 SmaC09为例, 在其扩增出
的 226bp差异等位基因片段位置, F组 30个个体中共
有 17个个体扩增出该片段(56.7%), 而 S组 30个个体
中有 3 个个体扩增出该片段(10%)。可见该位点的这
个差异等位基因片段对大菱鲆的生长性状具有较明

显的偏好性 , 该微卫星位点可能与调控生长的某些
基因存在一定的连锁关系。图 2 是微卫星位点
SmaC09在两个组的大菱鲆个体 DNA中的扩增带谱。
从图中可以看出该微卫星位点在 F组和 S组个体中的
带型差异较为显著, 226bp 的差异等位基因片段在 F
组个体的扩增图谱中出现的频率较高, 而在 S组的个
体中出现的频率极低, 此结果与 BSA 分析的结果相
吻合。 

根据表 3 的结果, 使用 SPSS 统计软件对以上的
7个微卫星位点的差异等位基因片段与生长性状进行
相关性分析, 结果(表 4)有 1 个微卫星位点 SmaC10  

 

表 2  BSA 分池的 PCR 扩增差异条带统计 
Tab.2  Statistics of different banding patterns of BSA analysis 

微卫星位点 SmaC02 SmaC06 SmaC09 SmaC10 SmaC12 B11-I 12/6/3 5/4CA20 
差异片段大小(bp) 258 182 226 355 280 175 166 
出现基因池 F F F S S F F 

注：F为生长高值基因池, S为生长低值基因池 

 
表 3  差异等位基因片段在个体扩增带型中的出现次数统计 

Tab.3  Statistic of differential bands of individual’s banding patterns 
微卫星位点 SmaC02 SmaC06 SmaC09 SmaC10 SmaC12 B11-I 12/6/3 5/4CA20 

差异片段大小(bp) 258 182 226 355 280 175 166 
F组(阳性/总数) 13/28 23/28 15/30 15/30 8/30 10/30 13/29 
出现率 46.4% 82.1% 50% 50% 26.7% 33.3% 44.8% 

S组(阳性/总数) 4/27 17/30 5/30 22/29 13/30 3/30 9/29 
出现率 14.8% 56.1% 16.7% 75.9% 43.3% 10% 31.0% 

 

 
 

图 2  微卫星位点 SmaC09在大菱鲆个体 PCR扩增中的带谱 
Fig.2  Banding pattern of microsatellite locus SmaC09 of individuals 

M：分子量标准, F: 生长高值组, S: 生长低值组 
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355bp的等位基因片段与大菱鲆生长性状存在一定的
负相关性; 有 4 个微卫星位点 SmaC02、SmaC06、
SmaC09、B11-I 12/6/3分别在 258bp、182bp、226bp、
175bp的等位基因片段与大菱鲆生长性状存在正相关
性, 其中位点 SmaC09 226bp的等位基因片段与生长
性状的正相关性极显著, 相关系数达到 0.354(P<0.01), 
其余 3个位点为一般显著性相关。 
2.3  差异等位基因片段的克隆与测序结果 

选取与生长性状呈极显著正相关性的微卫星位

点 SmaC09的差异等位基因片段, 克隆并测序。序列
如下： 
TACTCTCGACCCGCCCACTACAGGATGCTGTATT
TGAAGCTGTAGATTGTGGGGGAGTTGTGTAACG
GCTACATATCTTTGTCCCCCACCCCCTCTTCTCTC
TCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTGGTCCAAT
GGAAGTGGATTTATCATGGAACTTGCACTTAGCT
GACGGTGTCCCTCCTCAGTGTGCACAAACGAGG
ACCTTGGTGCGTTGCTGTCTAA 

通过 BLAST 比对, 证实其为公布的大菱鲆微卫
星位点 SmaC09 中的一段, 同源性达到 97%, 差别仅
在于微卫星核心序列的 TA两碱基缺失。 
2.4  微卫星位点在生长性状显著差异个体的验证 

选取来源于不同家系的混养 9 月龄大菱鲆生长
显著快、慢个体各 10 尾, 用与生长性状存在极显著
正相关的微卫星位点 SmaC09 相应的引物对其 DNA
进行 PCR扩增, 统计其 226bp位置差异等位基因片段
的扩增情况。结果显示(图 3), 差异等位基因片段在

生长显著快、慢各 10 尾大菱鲆的扩增结果中的重现
率分别为 60%和 10%, 存在显著性差异(X2 = 5.494, 
P<0.05)。以上结果基本与实验预期一致, 进一步验证
了作者所发现的这个与大菱鲆生长性状存在极显著

相关性的微卫星位点的准确性。 

3  讨论 

鱼类大多数的经济性状属于数量性状。与质量性

状不同, 数量性状受多基因控制, 遗传基础复杂, 且
易受环境影响, 表现为连续变异, 表现型与基因型之
间没有明确的对应关系。长期以来只能借助于数理统

计的手段 , 将控制数量性状的多基因系统作为一个
整体来研究 , 用平均值和方差来反映数量性状的遗
传操作特征, 无法了解单个基因的位置和效应。这种
状况制约了人们在育种中对数量性状的遗传操纵能

力(方宣钧等, 2001)。因此, 作者采用分子标记的方法
对大菱鲆的生长性状进行研究 , 从分子层面揭示数
量性状的遗传基础。 

分群分离分析法常用于快速鉴别与特定基因或

染色体区域连锁的标记(Michelmore, 1991)。作者采用
这一方法, 从大菱鲆群体中选取生长极高、低值个体
样本各 10 个, 构建两个混合的 DNA 样品池, 通过
SSR分析在两池间寻找到了有差异的条带, 最后通过
单个样本的 SSR分析进行验证。实践证明, 这一方法
的应用大大缩小了用单个样本检测时需统计的条带 

 
表 4  微卫星位点与大菱鲆生长性状的相关性分析 

Tab.4  The correlation analysis between microsatellite loci and the growth trait of S. maximus 

微卫星位点 SmaC02 SmaC06 SmaC09 SmaC10 SmaC12 B11-I 12/6/3 5/4CA20 
Sig.(2-tailed) 0.011 0.037 0.006 0.041 0.182 0.028 0.784 
泊松相关系数 0.342* 0.275* 0.354** －0.267* －0.175 0.283* 0.037 
相关性 * * ** *  *  

*表示显著相关(P<0.05), **表示极显著相关(P<0.01) 

 

 
 

图 3  SmaC09在 20尾生长性状发生分离的大菱鲆中的扩增带型 
Fig.3  Banding patterns of microsatellite loci SmaC09 in 20 individuals with segregant growth trait 

1—10: 生长速度显著快的大菱鲆, 11—20: 生长速度显著慢的大菱鲆, M：分子量标准 
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长度范围, 有效地减少了工作量。需要提及的是, 本
文中选取的大菱鲆样本是同池混养的 6月龄个体, 且
采取影响大菱鲆体重的主要表型性状全长(王新安等, 
2008)作为划分生长极值的代表性指标, 可以最大限
度地降低环境、性别及表型形态等因素对实验结果的

影响。 
分析微卫星引物 PCR 扩增带谱的结果, 发现存

在个别位点条带过多和条带缺失的现象。究其原因, 
可能有以下两方面：一方面由于报道的微卫星位点本

身特异性问题而与基因组内其它位置存在或大或小

的同源性, 因而产生一些非特异的假带, 这些假带可
以通过调整 PCR反应的条件来减少。在本研究中, 微
卫星的扩增中也存在一些假带 , 作者严格参照文献
(Chen et al, 2007; Iyengar et al, 2000)中记载的相应微
卫星位点的大小范围将其排除 , 因而假带的存在对
本实验结果影响不大。另一方面, 微卫星在进行 PCR
扩增时偶尔会出现无效等位基因(null allele)的现象, 
即无特异性的扩增产物 , 这可能是微卫星引物的结
合部位的点突变、插入或缺失阻碍微卫星的扩增(Ede 
et al, 1995), 而且这种突变并没有在群体中被固定, 
只有一部分等位基因没有被扩增出来 , 因此在电泳
时 , 实际为杂合的位点仅出现单条电泳带而呈现纯
合现象(Ball et al, 1998), 另一部分个体则可能由于含
有两个无效等位基因而得不到相应的扩增产物。出现

这种情况的样本, 作者不将其统计在内。 
从本实验的结果来看, 在 30个微卫星位点中有 5

个的差异等位基因与生长性状存在一定的相关性 , 
其中 1 个位点的差异等位基因片段与生长性状存在
极显著正相关性, 相关性达到 0.354(P<0.01), 并且在
另外 20 个生长显著快、慢个体样本中验证了以上的
结果。因此, 作者确信这个微卫星标记是大菱鲆辅助
育种的优良标记。但 BSA 法只能对目标基因进行分
子标记 , 还不能确定目标基因与分子标记间连锁的
紧密程度及其在遗传连锁图上的位置。在这方面, 国
外最早于 1994 年就将 SSR 标记技术应用于虹鳟, 目
前绘制成的遗传连锁图谱上的标记数为 1359, 分辨
率达 714cmol/L, 已对抗 IPN(infection pancreatic ne-
crosis)、抗 IHN(infection hematopoietic necrosis)、抗
myxospoea、耐高温、产卵时间、胚胎早期发育、
dominant albino等性状进行了定位研究。在国内, 孙
效文等(2000)报道了鲤鱼(Cyprinus carpio L.)的初步
遗传图谱, 包括 56个 RAPD标记、115个微卫星标记、
91 个基因标记, 图谱为 50 个连锁群, 与鲤鱼的单倍

体染色体数一致, 覆盖基因组总长度为 5789cmol/L。
梁利群等(2003)又利用 105 个基因标记、110 个微卫
星标记和 57个 RAPD标记完成了鲤鱼的又一遗传图
谱, 该图谱覆盖 4111cmol/L, 并把与冷应激相关的基
因定位到第 5连锁群上。因此, 作者将致力于开发大
菱鲆的微卫星标记并进一步绘制分子连锁图 , 以期
完成对目标基因的定位 , 使分子标记辅助选择发挥
更大的作用。 
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MICROSATELLITES MOLECULAR MARKERS AND THE CORRELATION TO 
GROWTH TRAIT OF SCOPHTHALMUS MAXIMUS 

XU Ke1,2,  MA Ai-Jun1,  WANG Xin-An1,  LEI Ji-Lin1,  CHEN Song-Lin1,  
HOU Shi-Ying1,  HUANG Zhi-Hui1 

(1. Key Laboratory for Sustainable Utilization of Marine Fisheries Resources, Ministry of Agriculture,  
Yellow Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Qingdao, 266071;  

2. Shanghai Ocean University, Shanghai, 201306) 

Abstract    Genetic variation of cultured stock of Scophthalmus maximus L. whose growth trait was segregated was 
studied with bulked segregant analysis. Two classes with mixed DNA template of 10 samples were analyzed in 30 poly-
morphic microsatellites loci. A total of 7 unique alleles for each class were found in all the loci. After PCR amplification on 
the individuals, differential bands were calculated and the correlation between growth trait and microsatellite loci was es-
tablished. The results show that one locus is negatively correlated with growth trait significantly, while other four loci, 
positively related, among them SmaC09 is of extreme significance at 0.354 (P<0.01). This microsatellite and its differential 
band could be used as a molecular marker to selected stocks of good growth performance at molecular level for S. maximus. 
Key words    Microsatellites molecular markers,  Scophthalmus maximus L.,  Growth trait,  Bulked segregant analysis 


