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摘要: 为了揭示F系和A+
系的遗传差异以及解析F系的遗传特征, 研究基于前期基因组Survey分析发现一个特

异于银鲫Ｆ系大小为782 bp片段的基础, 首先采用混合池筛选方法从银鲫F系BAC文库中筛选出一个包含该

特异片段的BAC克隆(F782-BAC)。鸟枪法测序结果表明, F782-BAC序列全长大小为172625 bp, 富含转座子

序列,  包含1个具备完整结构的Tc1-like转座子,  以及不具备完整结构的transposase-like、PIF/Harbinger、
target-primed reversed transcription (TPRT) 和transpon X-element等6个转座子。用地高辛标记F782-BAC质粒

得到的DNA探针进行了银鲫F和A+
系有丝分裂中期相的染色体荧光原位杂交,  结果表明不论是在F系还是

A+
系的有丝分裂中期相中, 3个阳性荧光信号皆清晰地定位于3条大小相同的近端着丝粒染色体短臂的近着丝

粒位置。进一步开展了银鲫A+
系相应同源的F782-BAC序列的差异鉴定和序列分析, 揭示A+

系缺失了大小为

3395 bp的一段序列, 且特异于银鲫F系大小为782 bp的片段正好位于其中, 并由此筛选出可作为区分银鲫F系
和A+

系的SCAR标记。研究为银鲫的多倍化起源提供了进一步的染色体定位证据, 鉴定的SCAR标记可为银

鲫分子标记辅助育种提供新的遗传标记。
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多倍体银鲫通常被视为鲫(Carassius auratus
L.)的一个亚种 (Carassius auratus gibelio Bloch)[1],
然而, 随着研究的深入, 已逐渐被视为一个独立的

物种(Carassius gibelio Bloch)[2—5]
。银鲫不同于其

他的单性脊椎动物, 在其自然群体中均发现有雄性

个体存在
[7—9], 且拥有单性雌核生殖和有性生殖等

多重生殖方式
[1, 2, 6]

。最近的研究表明, 银鲫D系卵

子与异种红鲤雄鱼的精子受精时行单性雌核生殖,
当与同一克隆雄鱼的精子受精时行有性生殖, 而当

与不同克隆的雄鱼精子受精时行类杂种生殖
[2]
。银

鲫广泛分布于亚欧大陆, 拥有超过156条染色体
[10],

在经历了连续的两轮多倍化历程后
[11], 目前正处在

二倍化进程之中, 且生殖方式也正在由单性雌核生

殖向两性有性生殖转变
[2, 3]

。在二倍化过程中, 多
倍体物种的基因组会发生缺失、复制和重组等巨

大变化
[12, 13], 而在生物进化过程中, 这些染色体重

排事件通常是转座子(Transposon)活动的结果
[14]

。

因此在多倍体银鲫中进行转座子的相关研究可理

解其基因组进化的内在驱动机制。

我国主养品种异育银鲫“中科3号”(A+
系)是银

鲫A系的精子在银鲫D系的卵质中通过雄核生殖产

生的一个新的银鲫核质杂种克隆
[15, 16]

。银鲫F系是

由银鲫E系的卵子与团头鲂(Megaloabrama Ambly-
cephala Yin)的精子经过冷休克处理, 行雌核生殖而

来, 并表现出类似团头鲂的隆背性状
[17]

。染色体荧

光原位杂交实验表明, 银鲫F系除了含有母本E系的

156条染色体之外, 还含有来自团头鲂的微小染色

体片段
[17], 是一个具有潜力的育种新品系。为了揭

示F系和A+
系的遗传差异以及解析F系的遗传特征,

在前期的研究中, 我们对F系和A+
系分别进行了基
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因组Survey分析, 并通过基因组Soap分析获得了

2个品系之间的差异序列。在本研究中, 我们选取

了一个存在于银鲫F系而不存在于A+
系、大小为

782 bp的差异片段进行分析。我们首先采用混合池

筛选方法从银鲫F系BAC文库中筛选了含有该差异

片段的一个BAC克隆, 并对该BAC克隆进行了鸟枪

法序列测定和生物信息学分析。结果表明 ,  该
BAC克隆富含转座子序列, 其上有一个具有完整结

构的转座子Tc1-like (Cg-Tc1-like转座子)。接着以

地高辛标记的F782-BAC质粒DNA为探针进行染色

体荧光原位杂交, 发现该序列都定位在银鲫F系和

A+
系中3个相同大小近端部着丝粒染色体的短臂

上。最后根据F782-BAC的序列设计引物, 经比较

分析筛选获得了2个可用于区分银鲫F系和A+
系的

SCAR分子标记。

1    材料与方法

1.1    实验材料

银鲫F系[17]
和A+

系
[15]

来自中国科学院水生生物

研究所官桥实验基地。

1.2    基因组DNA提取及PCR扩增

取银鲫F系和A+
系的鱼鳍提取其基因组DNA,

使用Wizard®  Genomic DNA Purif icat ion Kit
(Promege公司)试剂盒。基因组提取和PCR扩增方

法参照Dan等[18]
和Zhu等[19], 引物序列见表 1。

1.3    BAC克隆的筛选及提取

采用混合池筛选方法筛选包含特异片段F782
的BAC克隆。对于384孔板的筛选, 我们首先构建

16个行池和24个列池, 然后利用特异的引物对这

16个行池和24个列池进行PCR筛选, 阳性行池和阳

性列池的交叉点即为阳性克隆所在
[ 2 0 ]

。对阳性

BAC克隆划线后挑取单克隆, PCR验证后对其进行

扩大培养并提取BAC质粒。BAC质粒提取使用

PureLink® HiPure Plasmid DNA Purefication Kits
(Invitrogen公司)试剂盒, 具体过程参照说明书。

1.4    BAC克隆序列分析

BAC克隆在华大基因公司利用鸟枪法进行完

全测序。利用GENESCAN (http://www.eurofins.
de/food-analysis/laboratories/eurofins-genescan.aspx)
等软件对BAC序列进行基因预测;  通过Repeat-
Masker (http://www.repeatmasker.org/)在线利用

Repbase重复序列数据库对BAC上的已知重复序列

进行对比分析。将通过RepeatMasker预测出的已

知重复序列提出后, 剩余的序列与BAC克隆序列本

身进行对比, 进一步找出更多的未知重复序列。

1.5    转座子序列及结构分析

利用GENESCAN (http://www.eurofins.de/food-
analysis/laboratories/eurofins-genescan.aspx)预测

BAC序列上Cg-Tc1-like转座酶的开放阅读框, 随后

利用NCBI的CDD数据库(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
Structure/cdd/wrpsb.cgi)确定Cg-Tc1-like的DD
(34)E结构域, 之后利用DNAMAN软件对比得到转

座子两端的反向重复序列以及TA靶位点重复, 最
终确定Cg-Tc1-like转座子的核苷酸全长序列。

1.6    染色体的制备及染色体荧光原位杂交(FISH)
银鲫F系和A+

系中期染色体的制备方法参考之

前的报道
[3, 11]

。利用DIG-Nick Translation Mix试剂

盒(Roche公司)制备BAC质粒DNA荧光探针
[3, 11]

。

染色体荧光原位杂交的具体步骤参考文献。

1.7    DNA的回收与测序

PCR扩增产物经1%的琼脂糖凝胶检测后, 使用

琼脂糖凝胶DNA回收试剂盒(OMEGA公司)回收特

异性目的条带, 回收方法参照说明书。将回收产物

连接到pMD18-T Vector (TaKaRa公司)上, 16℃连

接3h。转入DH5α感受态大肠杆菌中, 用含氨苄青

霉素的固体培养基培养后, PCR筛选阳性克隆送铂

尚生物技术(上海)有限公司测序。

表 1   实验所用的引物序列

Tab. 1   Primer sequences

引物Primers 序列Sequences (5′—3′)
BAC-I-F CTCATCAAGTTACACTGGCTAC
BAC-I-R ACAAGTGCCATGACAAGC

BAC-II-F ACGTCGCTGTACCTTGC

BAC-II-R AAGCCACTCGTACTGTTTGAA

BAC-F782-F CTCACAAAGTGGCAATGGAAGGGTG

BAC-F782-R GTTGTAAAGTAGCCGAACTGTGGCAA

BAC-IV-F GAACGCAATGGTGAAA

BAC-IV-R AAAGCCTCCTTGTATGG

BAC-V-F TGGACTGGAGGTTCTTC

BAC-V-R TGCTGGGTATCCGTAA

BAC-VI-F ACCACCATCCTCTTACCCG

BAC-VI-R CCTGTGACTTCAGCCTTCT

BAC-VII-F TCTCCGTGTCCTCTTT

BAC-VII-R TTGTTGATCTCGTGCA

BAC-VIII-F ATGCCAAGCAACCG

BAC-VIII-R ATGATGTAGCACCGAAC

BAC-IX-F AGTTTCGGTTCCTTGC

BAC-IX-R GCTCCACTACCGCTCT

BAC-X-F ATTTCAGCAGCAGGTC

BAC-X-R GGTTTCTTGCCCTCACA

BAC-XI-F CAGAGATGTATAGTAACGAAGTA
BAC-XI-R AACCTAAAGGACAATCACAAT
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2    结果

2.1    银鲫F系特异片段F782的鉴定

根据差异片段F782的序列, 设计特异引物, 分
别在银鲫F系和A+

系各5尾个体中进行PCR扩增, 结
果表明, 与基因组Survery分析结果一致, 该引物只

能从银鲫F系5尾个体中扩增出大小为782 bp的特

异片段, 而不能从A+
系5尾个体中扩增出相应片段

(图 1)。
2.2    银鲫F系含有F782片段的BAC克隆筛选及其

序列特征

采用混合池筛选的方法对银鲫F系BAC文库进

行了筛选, 结果表明, 在第16号384孔板的第L行和

第23列交叉孔对应的BAC克隆包含了差异片段

F782。鸟枪法测序表明, 该F782-BAC克隆全长大

小为172625 bp; GENESCAN预测结果显示, F782-

BAC克隆序列包含有7个转座子, 其大小和方向如

图 2A所示, 它们依次排布为target-primed reversed
transcription转座子(TPRT)、Cg-Tc1-like转座子、

transposase-like转座子、PIF/Harbinger转座子、

transpon X-element转座子、PIF/Harbinger转座子

和target-primed reversed transcription转座子

TPRT。其中Cg-Tc1-like、 transposase-like和
PIF/Harbinger转座子属于DNA转座子(Ⅱ类转座

子),  通过“剪切-粘贴”的方式来进行转座
[ 2 1 ,  2 2 ] ;

TPRT和transpon X-element转座子为反转录转座

子(Ⅰ类转座子), 通过“复制-粘贴”的方式来进行转

座
[21, 22]

。

此外, Repeat Masker软件分析表明, 在F782-
BAC序列中有28.9%序列是与转座子有关的重复序

列, 其中DNA转座子中的重复序列占F782-BAC序

列全长的4.1%, 反转录转座子中的短散在元件
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图 1    差异片段F782在银鲫A+
系和F系中扩增结果的琼脂糖凝胶电泳图

Fig. 1    Electrophoretogram of fragment F782 in strain A+ and strain F of gibel carp (M. DL2000 DNA marker)
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PIF-Harbinger

(2928 bp)

PIF-Harbinger

(3362 bp)
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0
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TPRT (1188 bp)

DNA transposon (4.05%)

SINEs (0.3%)

LINEs (15.09%)

LTR retrotransposons (9.38%)

Simple repeat (1.36%)

Low complexity (0.17%)

Unknown repetitive

sequence (15.64%) 

Other (53.76%)

图 2    F782-BAC序列的转座子预测和重复序列分析

Fig. 2    Prediction of transposons and repeated sequences in F782-BAC sequence
A. F782-BAC序列中的转座子的大小和方向; 不同颜色的方框表示不同的转座子, 箭头表示转座子的方向; B. F782-BAC中重复序列

和非重复序列所占比例的饼状图

A. Length and direction of transposons of F782-BAC sequence. Boxes with different colors indicated different transposons, and arrows
showed the directions of these transposons; B. A pie graph of the composition of repeated sequences and non repeated sequences in F782-
BAC sequence
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(Short interspersed elements, SINEs)、长散在元件

(Long interspersed elememts, LINEs)和长末端重复

反转座子(Long terminal repeat retrotransposons,
LTRs)分别占F782-BAC序列全长的 0.3%、15.1%
和 9.4%。除去与转座子相关的重复序列外, 还有

1.4%的简单重复序列 ,  0.2%的低复杂性区段和

15.6%的未知重复序列(图 2B)。
进一步分析发现, 在所预测出的7个转座子中,

transposase-like转座子、PIF/Harbinger转座子和

transpon X-element转座子缺失了转座酶开放阅读

框(Open reading frame, ORF), 两个TPRT转座子均

只含有1个ORF2结构, 而完整的TPRT转座子应同

时含有2个ORF结构(ORF1和ORF2), 这2个TPRT转
座子也无转录活性; 只有Cg-Tc1-like转座子具有完

整的结构, 具有潜在转录活性。Cg-Tc1-like大小为

1633 bp, 两端各有一段反向重复序列(Inverted ter-
minal repeats, ITRs)以及一个TA靶位点重复(TA
target site duplication, TSD), 其中5′端ITR3长度为

225 bp, 3′端ITR3长度为211 bp。Cg-Tc1-like转座子

不含内含子 ,  其ORF长度为996 bp, 编码大小为

331个氨基酸的转座酶。转座子序列第768到第

1148个碱基编码一个完整的DD (34)E结构域。DD
(34)E结构域含有2个天冬氨酸残基(D, D), 在距离

第2个天冬氨酸残基的第34个氨基酸处有一个谷氨

酸残基(E)[23]
。DD (34)E结构域是Tc1-like转座子作

用的重要位点 ,  它在转座子进行“剪切”时催化

DNA链在特异位点的裂解与断裂。

2.3    F782-BAC序列在银鲫中染色体的定位

利用地高辛标记的F782-BAC质粒DNA, 分别

对银鲫F和A+
系有丝分裂中期相的染色体进行荧光

原位杂交。如图 3所示, 在银鲫F和A+
系的有丝分

裂中期相中, 3个阳性荧光信号皆清晰地定位于3条
相同大小近端着丝粒染色体短臂的近着丝粒位置

(图 3), 这表明银鲫在其基因组或整套染色体组中

的同源染色体有3个, 且F782-BAC序列在银鲫F和
A+

系存在同源序列。

2.4    银鲫A+
系同源的F782-BAC序列的差异鉴定

以及区分F系和A+
系SCAR标记的筛选

为了揭示银鲫A+
系同源的F782-BAC序列的差

异, 我们首先根据F系F782-BAC序列设计了10对特

异性引物 (图  4A) ,  分别在银鲫F和A +
系中进行

PCR扩增。如图 4B所示, 这10对引物均能在银鲫

F系中特异地扩增出目标大小的片段;  而在银鲫

A+
系中, 除F782片段与前述不能扩增出相应片段

(图 1)外, 在其上下游还各有一对引物不能扩增出

片段(第Ⅱ和第Ⅳ片段), 其余7对引物均能扩增出相

应的目的片段。接着, 我们在第Ⅰ个和第Ⅱ个片段

之间(30122—30144 bp)以及第Ⅳ和第Ⅴ个片段之

间(34713—34733 bp)设计了一对引物, 分别在银鲫

F系和A+
系的5尾个体中进行PCR扩增, 结果表明,

BA

4 μm4 μm

图 3    地高辛标记的F782-BAC序列探针在银鲫有丝分裂中期相的荧光原位杂交

Fig. 3    Fluorescence in situ hybridization of the DIG-labeled F782-BAC sequence on mitotic metaphases of gibel carp
A. 地高辛标记的F782-BAC序列探针在银鲫F系有丝分裂中期相的荧光原位杂交; B. 地高辛标记的F782-BAC序列探针在银鲫A+

系有

丝分裂中期相的荧光原位杂交; 图A, B右上角示含有杂交信号的三条同源染色体; 中期染色体用DAPI染色, 显蓝色萤光; 地高辛标记

的阳性信号显绿色荧光, 如箭头所示

A. Fluorescence in situ hybridization of the DIG-labeled F782-BAC sequence on mitotic metaphases in strain F of gibel carp. B.
Fluorescence in situ hybridization of the DIG-labeled F782-BAC sequence on mitotic metaphases in strain A+ of gibel carp. Three
homologous chromosomes with hybridization signals were shown at the top right corner of figure A and figure B. All metaphase
chromosomes were counterstained with DAPI and appeared as blue. The green fluorescence signals indicated by arrows were produced by
the DIG-labeled F782-BAC sequence

1172 水   生   生   物   学   报 41 卷



A

B

C

D

XI

bp M       1          2        3         4         5       1          2                3         4                 5

7500
5000
2500

1000

F A+

FF

bp M                 I                II          F782              IV               V              VI              VII               VIII              IX                X 

A+

500

2000
1000
750

250
1000
750
500
250

111508 bp 

23983 bp 

30876 bp

32298 bp

32677 bp 

38412 bp

46159 bp

70497 bp 140232 bp 

167955 bp 

…..

70148 bp

111984 bp 168228 bp

172625 bp…..

0

23550 bp

31353 bp 33155 bp

37528 bp

..... F782

31517 bp

..... ....................... .......…... .......

46510 bp

...... ......

139626 bp

30122 bp 34733 bp

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

F
A+

图 4    F782-BAC序列在银鲫F系和A+
系中的差异呈现

Fig. 4    Differential screening of F782-BAC sequence between strain F and strain A+ of gibel carp
A. 11对引物及其扩增的DNA片段在F782-BAC序列中的位置, Ⅰ—Ⅺ. 表示11个DNA片段, 数字表示扩增引物的起止位点; B. 10对引

物从银鲫F和A+
系中扩增产物(Ⅰ—Ⅹ)的电泳图, M. DL2000 DNA marker; C. 可作为区分银鲫F系和A+

系的SCAR标记分别在银鲫F系
和A+

系5尾个体中扩增出的差异带(Ⅺ)的电泳图, M. DL15000 DNA marker; D. 银鲫F系和A+
系相应差异片段(Ⅺ)核苷酸序列的比对,

黑色方框示银鲫F系和A+
系相同的碱基, 灰色方框示F782序列

A. Positions of 11 pair primers and the amplified fragments (Ⅰ—Ⅺ) in F782-BAC sequence, and the numbers showed the beginning site of
corresponding primers. B. Electrophoretogram of the amplified products (Ⅰ—Ⅹ) in strain F and A+ of gibel carp by the 10 pair primers, M.
DL2000 DNA marker. C. Electrophoretogram of the differential fragments (Ⅺ) between strain F and A+ of gibel carp amplified by the
SCAR marker, M. DL15000 DNA marker. D. Nucleotide sequence alignment of the corresponding differential fragments (Ⅺ) between strain
F and A+ of gibel carp. The identical bases were framed in black, and the F782 fragment was framed in grey
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在银鲫F系5尾个体中均扩增出一条大小约4600 bp
的DNA片段, 而在银鲫A+

系的5个个体中均扩增出

一条大小约为1200 bp的DNA片段(图 5C)。将回收

的这2个大小不同的片段分别进行测序表明, 与F系
相比, A+

系缺失了大小为3395 bp的一段序列(图
4D), 特异于银鲫F系大小为782 bp的片段正好位于

其中。因此, 这对引物和前面用于扩增F782序列的

引物都可作为区分银鲫F系和A+
系的SCAR标记。

3    讨论

多倍体银鲫在其天然种群中存在着丰富的克

隆多样性, 这些不同的克隆在形态学表型和遗传组

成上都存在着显著的差异
[1]
。在前期研究中, 我们

已经建立了血清转铁蛋白表型
[ 2 4 ]

、R A P D和

SCAR标记
[25, 26]

、微卫星DNA标记
[27]

、转铁蛋白等

位基因多态性
[26—28]

以及mtDNA控制区序列
[28]

等多

种遗传标记, 从我国银鲫天然种群中连续鉴别出众

多不同的克隆, 并利用细胞工程育种技术和遗传标

记辅助育种技术连续培育出三代异育银鲫品种, 推
动了我国鲫鱼养殖业的快速持续发展

[1]
。为了揭示

一个具有育种潜力的银鲫品系F系与主养品种“中
科3号”的遗传差异以及解析F系的遗传特征, 本研

究从基因组Survery分析获得的2个品系之间的差异

序列中 ,  选取了一个存在于银鲫F系而不存在于

A+
系的差异片段进行分析, 经系列比较研究, 筛选

获得了可用于区分银鲫F系和A+
系的SCAR标记。

在鱼类的进化历程中, 多倍化是一个重要的且

频繁发生的现象, 对其进化具有重要意义
[19]

。多倍

化为基因功能的歧化和功能创新提供了原始材

料
[29], 增加了物种的适应性, 促进了物种的分化

[30],
是一种重要的进化动力

[1]
。相对于二倍化的四倍体

鲤科鱼类, 银鲫被认为具有更高的倍性, 是一个正

在二倍化的六倍体
[1]
。与银鲫5S rDNA染色体定位

和单个染色体的描绘结果相同
[18], F782-BAC克隆

的信号位于3个相同大小的近端部着丝粒染色体上,
而且它们的位置一致, 都是位于短臂的近着丝粒区

域(图 4)。上述的结果表明银鲫在其基因组或整套

染色体组中的同源染色体为3个。对鲤鱼全基因组

序列的解析证实了其异源四倍体特征和独特的全

基因组复制事件
[31]

。本实验室对两个歧化的银鲫

Dmrt1基因的染色体定位及系统发生分析, 揭示了

银鲫的两轮多倍化起源历程。大约在1849万年前,
一次早期的多倍化形成了银鲫、鲫和鲤的共同四

倍体祖先; 随后大约在51万年前, 在鲫这个分支上

发生了另一次近期的多倍化事件, 形成了现在的六

倍体银鲫
[11]

。银鲫可能与鲤类似, 存在着两套不同

来源的染色体组, 这两套染色体组之间虽然有一定

的同源性, 但仍有十分明显的序列差异
[11]

。因此,
当以单个染色体的进行描绘

[21]
或以F782-BAC克隆

序列为探针进行染色体荧光原位杂交实验时, 只检

测到3个荧光信号。

F782-BAC克隆序列上富含转座子序列(图 2)。
转座子是一类可以在基因组上及基因组之间移动

的具有一定重复性的DNA片段
[32, 33]

。根据转座机

制, 转座子可分为DNA转座子和反转录转座子两

类
[34]

。目前, 在真核生物基因组中, 已发现至少

17个DNA转座子超家族
[35]

。转座子能够导致剪切

位点的缺失, 插入位点特异序列的扩增
[14, 35, 36], 最

终增加等位基因的遗传多态性
[37], 改变基因功能,

甚至会产生新的基因或者使基因功能丧失
[12]

。转

座子在移动过程中, 有时会造成剪切位点染色体断

裂, 引起染色体重排
[14, 35, 36]

。转座子的活动能加速

物种的进化速率, 被视为生物基因组进化的内在驱

动
[38]

。银鲫目前正处在近期多倍化之后的二倍化

过程之中, 且生殖方式也正在由雌核生殖向两性生

殖转变
[2, 3]

。在二倍化过程中, 多倍体物种的基因

组会发生染色体缺失、复制和重组等巨大的变

化
[12, 13], 而这些染色体重排现象通常是转座子活动

的结果
[14]

。F782-BAC序列上含有丰富的转座子序

列, 而与F系相比, A+
系缺失了该克隆上一段大小为

3393 bp的片段, 该缺失片段可能与转座子的活动

相关联。Tc1-like转座子在硬骨鱼类基因组中占有

很高的比例。在鲤中, Tc1-like转座子约占到基因

组比例的近1.7%, 仅次于hAT转座子超家族(约
2.3%)[31, 39]

。因此, 全面和深入地分析银鲫的转座

子有助于我们了解银鲫复杂基因组的组成和基因

组进化的内在驱动机制。
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CHARACTERIZATION, CHROMOSOME LOCALIZATION, AND SCAR
MARKER SCREENING OF A BAC SEQUENCE FOR DISCRIMINATING

STRAIN F FROM STRAIN A+ IN GIBEL CARP

HONG Wei1, 2, LI Xi-Yin1, ZHOU Li1, WANG Yang1, LI Zhi1 and GUI Jian-Fang1

(1. State Key Laboratory of Freshwater Ecology and Biotechnology, Institute of Hydrobiology, Chinese Academy of Sciences, Wuhan
430072, China; 2. University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China)

Abstract: Gibel carp (Carassius gibelio Bloch) has been widely used for basic and applied studies on developmental
genetics and genetic engineering because of the polyploid background and multiple reproduction modes. In this study,
we isolated a positive BAC clone with the fragment (F782-BAC) from a BAC library of F strain based on a 782 bp
fragment (F782) specific to F strain revealed by comparative genome surveys between F and A+ strains. Shotgun se-
quencing revealed the complete sequence of the F782-BAC that is composed of 172625 bp containing a complete Tc1-
like transposon and six incomplete transposons such as transposase-like transposon, PIF/Harbinger transposon, target-
primed reversed transcription (TPRT) transposon, and transpon X-element transposon. Using the DIG-labeled F782-
BAC sequence as a probe, three positive green fluorescence signals were clearly detected on short arms of three homo-
logous acrocentric chromosomes in mitotic metaphases of both F and A+ strains. Moreover, differential screening and
sequence analysis of the homologus F782-BAC sequence were performed on the A+ strain, and a deleted fragment of
3395 bp was identified in the corresponding F782-BAC sequence of A+ strain, in which includes the F strain-specific
fragment F782. Furthermore, we developed valuable SCAR markers for discriminating strain F from strain A+ in gibel
carp. Therefore, the current data provide genetic evidence for polyploidy origin in gibel carp and the identified SCAR
markers for the marker-assisted selective breeding in gibel carp.

Key words: Polyploid gibel carp; Transposon; Tc1-like; BAC; SCAR marker
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