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大口黑鲈生长相关标记的聚合及其效果分析
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摘要: 为了解与大口黑鲈(Micropterus salmoides)生长性状相关分子标记优势基因型的聚合效果, 研究选择先

前已获得的13个与生长性状相关的分子标记,  位于PCK1、HSBP1、FOXO3b、MYH、HSC70-1、CTSB、
HBP、POU1F1、PACAP、IGF-I、ghrelin、ApoproteinA1和MSTN基因上。在40尾亲本群体中对各标记的基

因型进行检测, 选择可聚合优势基因型最多的2对亲本分别构建家系。在9月龄时, 从2个家系子代中分别采集

305尾和266尾个体进行生长性状测量和各标记的基因型分析。家系1子代个体中含生长相关优势基因型的数

量为0—6个, 对应的个体数依次为8、26、75、74、76、35和11, 对应的平均体质量依次为185.03、196.46、
198.73、212.59、222.66、235.54和261.27 g。家系2子代个体中含生长相关优势基因型的数量为1—6个, 对应

的平均体质量依次为184.43、213.17、243.77、249.98、252.11和266.00 g。个体中生长相关优势基因型聚合

数量多少与生长性状呈正相关, 提示通过对生长相关优势基因型进行聚合可获得生长性状优良的大口黑鲈,
为大口黑鲈分子标记辅助育种的应用提供科学依据。
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多基因聚合育种是目前分子标记辅助育种研

究中常用的技术方法, 通过传统的回交、杂交、复

交等手段将多个有利的基因聚合到一起, 将分散在

不同亲本中的优异基因聚合到同一基因组, 从而达

到育种目标的一种手段
[1—3]

。多基因聚合育种在农

作物、畜牧、家禽等中均有报道。在棉花(Gossy-
pium spp)纤维品质性状改良研究中, 聚合与纤维长

度相关的QTL个数越多, 单株平均纤维长度值越大
[4]
。9个与小麦(Triticeae dumort)株高相关联位点的

聚合效果分析显示, 株高与主效基因型的聚合数目

多少呈正相关性
[5]
。将多个控制水稻(Oryza sati-

va)不同经济性状的基因或QTL同时杂交导入亲本

受体, 实现多个位点有利等位基因的聚合, 改良了

水稻多个重要的经济性状
[6—8]

。刘轩等
[9]
在促卵泡

素β亚基(FSHβ)、雌激素受体(ESR)和促乳素受体

基因上各找出1个与藏猪(Sus scrofa)繁殖性状相关

的标记, 这3个标记的优势基因型聚合效应高于单

个优势基因型效应。陈克飞等
[10]

发现ESR和FSHβ
基因的聚合基因型BBBB母猪比ABAA母猪总产仔

数平均每胎多1.85—3.01头, 产活仔数平均每胎多

2.0—3.0头。但是目前关于水产动物多基因聚合研

究的报道还比较少。孙效文等
[11]

对镜鲤(Cyprinus
carpio)优势基因型进行聚合及培育优良品系, 发现

优势基因型平均数量为1.7的群体在生长速度方面

比平均数量为0.7的群体显著提高。

大口黑鲈(Micropterus salmoides)是一种从北

美洲引进的广温性鱼类, 在分类学上隶属鲈形目

(Perciformes)太阳鱼科(Cehtrachidae)。因大口黑鲈

肉质鲜美, 不含肌间剌, 适合高密度养殖和活鱼长

途运输, 深受养殖者和消费者欢迎。大口黑鲈在我

国大多数省份都有规模化养殖, 年产量超35×107 kg[12],
成为我国重要的淡水养殖经济品种之一。生长性

第 43 卷 第 5 期 水   生   生   物   学   报 Vol . 43 ,  No . 5
 

2019 年   9  月 ACTA HYDROBIOLOGICA SINICA S e p . ,  2 0 1 9 

 
 

收稿日期: 2018-09-19; 修订日期: 2019-03-18
基金项目: 渔港建设和渔业产业发展专项(A201601A12); 天津市科技计划项目(16YFZCNC00980); 天津市农业科技成果转化与推广项

目(201604080);  南京市高端人才团队引进计划项目(2016)资助  [Supported  by  the  Fishing  Port  Construction  and Fishery
Industry Development Project (A201601A12); Tianjin Science and Technology Program (16YFZCNC00980); Tianjin Agricultural
Science and Technology Achievements Transformation Program (201604080); Program for High-Level Talent Team Introduction
in Nanjing City (2016)]

通信作者: 李胜杰(1981—), 男, 湖南岳阳人; 博士, 副研究员; 主要从事遗传育种研究。E-mail: ssjjli@163.com

http://dx.doi.org/10.7541/2019.114


状是决定生产成本和经济效益的重要经济性状, 它
是由众多基因调控的数量性状, 遗传基础复杂, 单
个基因对性状的影响有限

[13]
。针对大口黑鲈养殖

产业中出现的种质退化现象, 笔者所在的实验室开

展了大口黑鲈生长性状的分子标记辅助育种研究,
利用候选基因方法从磷酸烯醇丙酮酸羧激酶

(PCK1) [ 1 3 ]
、热休克因子结合蛋白(HSBP1) [ 1 3 ]

、

FOXO3b[13]
、肌球蛋白重链基因(MYH)[14]

、热休克

蛋白HSC70-1(待发表)、组织蛋白酶B(CTSB)[15]
、

高密度脂蛋白结合蛋白(HBP)[16]
、垂体特异性转录

因子(POU1F1)[17]
、垂体腺苷酸环化激酶多肽(PA-

CAP)[18]
、胰岛素样生长因子-1 (IGF-I)[19]

、生长激

素促分泌素基因(ghrelin)[20]
、载脂蛋白A1 (Apopro-

teinA1)[21]
和肌肉生长抑制素(MSTN)[22]

基因中分别

筛选到1个与生长性状相关的SNP标记。在这些工

作基础之上, 本研究构建了用于与生长相关标记聚

合研究的家系, 分析了家系中与生长性状相关的优

势基因型的聚合对表型性状的影响效果, 以期为大

口黑鲈生长性状相关分子标记在育种中的应用提

供理论参考。

1    材料与方法

1.1    大口黑鲈亲本的挑选和养殖

实验用大口黑鲈亲鱼来自于佛山市三水白金

水产种苗有限公司, 从养殖池塘中挑选40尾大口黑

鲈“优鲈1号”体质量大的个体(828.5±21.2) g, 其中

雌鱼和雄鱼各20尾, 在水泥池中进行养殖, 将每尾

鱼注射电子芯片标记, 并剪取少量尾鳍, 用于提取

DNA和基因型分析。

1.2    生长性状相关分子标记的选择

本实验室先前所获得的13个与生长性状相关

的分子标记(Unigene33789_All-658、Unigene19479_
All-121、CL1689.Contig2_All-302、C-6811T、C-
821G、C-598G、G-2782T、C-18T、A-2282C、S1、
A-642C、A-489C和C-1453T)分别位于PCK1[13]

、

HSBP1 [ 1 3 ]
、FOXO3b [ 1 3 ]

、MYH [ 1 4 ]
、HSC70-1、

CTSB[15]
、HBP[16]

、POU1F1[17]
、PACAP[18]

、IGF-I[19]
、

ghrelin[20]
、ApoproteinA1[21]

和MSTN[22]
基因上, 这些

标记均与体质量显著相关。上述13个分子标记在

进行基因型检测中所用的引物序列见表 1, 所有引

物由上海捷瑞生物工程有限公司合成, 其中S1位点

扩增用的引物采用荧光进行标记。

1.3    基因组DNA的提取

取保存的亲本和子代鳍条样品, 按照天根生化

科技(北京)有限公司试剂盒中的操作方法提取组织

DNA, 用0.7%琼脂糖凝胶电泳和分光光度计检测提

取的DNA质量和浓度, 保存于–20℃备用。

1.4    生长相关标记的基因型检测

Ghrelin基因上的SNP标记采用直接测序法进

行基因型的分析, 对大口黑鲈基因组进行PCR扩增,
PCR扩增反应总体积为50 μL: 10 μL 5×Taq PCR
master mix, 上下游引物各1 μL (20 μmol/L), 模板

表 1    所用大口黑鲈生长性状相关分子标记的相关信息

Tab. 1    Primers of growth-associated markers of largemouth bass

分子标记
Molecular marker

标记所处基因名称
Gene name 引物Primer (5′－3′) 延伸引物Extension primer(5′－3′)

S1[ATTTTT(GTTT/-)TT] IGF-1 ACAAACCTTAATGTACTG
TTCTTCCTCTATGTCACC

A-2282C PACAPA ATCACTGTCTGTCACTTCATG
ATAAATGATTCATTTGCAGCC

TGTTTTTATCTCTCTCTCTCT

Unigene33789_All-658 PCK CTGAAAGAGGAGCAATTCTC TTTTTTTTTTTTTTTTGAGCAATTC
TCCTCTGATAATT

Unigene19479_All-121 HSBP1 GGAGGACAGCATTTATAATAG
GTTATGAGTGGTCTTATCAAAG

AACACCTCAGGTTTTTAGTCTA

C-6811T MYH AGAGGAGGAAATCAAGGTATC
GCTCCTCCTCATACTGCTCC

CTCAAATTACCGTGAATTCAG

CL1689.Contig2_All-302 FOXO3b GTACAGACATGTATGATGCAG
CATGGTGTAAATCTGATCCAGT

TTTTTTTTACAGAAAATCCAGTAA
ACAGAC

C-598G CTSB TGAGTCATATGAAAGCATTAC
ACACTTTGTGTATGCAGGCTG

TTTTTTTTATGCATTGGGGTGTGT
CTCCAC

G-2782T HBP CTCTTACAAGACGGCCTACTC
GAACAGGCACTGCTGGTACAGC

TTTTTTTTTTTTTTAGCTCTTTGGG
CTGCGGCTCAG

C-18T POU1F1 GCAGCAGGGAGAAAGACAAG
CGTACACTGAAGGTTGACGT

TAAAGTAAGACTAAACACAAGA

A-642C Ghrelin AACCCTTGAATAAACATAACGT
TGGAGGAACCATATCGATGTCAT

C-1453T MSTN TACATCAAAGGAATAGTCTGC
ATGTCTCATAGTGGGTCAAA

TTTTTTTTTTGGAWATACTAAGGT
AAACTTTC

C-821G HSC70-1 TGAAGCCTACCTCGGAAAAGT
AGCATCCTTAGTGGCCTGGCGC

TTACTTAGCATAGCTCTGGACA

A-489C ApoproteinA1 ATTGAGCCCATCGTCACAGA
AGCAGCCAGTGTCTTCAGAT

TTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTGTC
TGAAGGCCAAGGTGGAGCC
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DNA 1 μL (50—80 ng), 加ddH2O至50 μL。PCR扩
增程序: 94℃预变性3min; 32个循环(94℃, 30s;
55℃, 1min; 72℃, 30s); 72℃再延伸7min, 委托上海

捷瑞生物工程有限公司完成测序。IGF-I基因上的

片段缺失突变位点直接用STR基因分型技术分析

基因型, PCR扩增程序同上, 采用毛细管电泳检测

PCR扩增产物, 根据片段大小差异区分标记的基因

型, 委托上海捷瑞生物工程有限公司完成基因型分

析。采用SNaPshot SNP分型方法分析其余位点在

每尾大口黑鲈中的基因型, 委托上海捷瑞生物工程

有限公司完成, 实验流程为: 根据SNP标记两端附

近序列设计扩增引物(表  1), 然后对每个样品的

DNA进行多重PCR扩增。PCR扩增后取3  μL
PCR产物用ExoⅠ和FastAP纯化, 主要是用ExoⅠ去

除反应产物中的剩余引物, 用FastAP去除反应中剩

余的DNTP, 在37℃条件下15min, 80℃高温灭活

ExoⅠ和FastAP酶15min。根据ABI公司提供的

SNaPshot试剂盒, 用延伸引物进行延伸反应, 使用

ABI公司的PRISM 3730测序仪进行基因分型。

1.5    家系构建及子代培育

首先分析每个生长关联标记在40尾大口黑鲈

亲本中的基因型分布情况, 然后依据家系2个亲本

中至少一个为杂合子基因型且子代中存在优势基

因型, 选择可聚合优势基因型最多的2对亲本分别

进行繁殖及构建全同胞家系。采用人工注射催产

剂的方法促进产卵, 收取的受精卵分别放置于室内

孵化箱孵化。孵化时水温为23℃左右, 将孵出的鱼

苗都转入到面积为12 m2
的水泥池中进行饲养。开

始投喂小型浮游动物和丰年虫, 每天投喂多次, 其
后改投喂红虫, 等长至2.5 cm左右时驯食投喂饲料,
每天投喂3次。当大口黑鲈为3月龄时, 将2个家系

分别采用CWT标记, 然后放入佛山市三水白金水产

种苗有限公司的1333.3 m2
养殖池塘中进行养殖。

9月龄时, 从2个家系子代中分别采集305尾和266尾
实验鱼进行体质量、全长、体高、头长和尾柄长

测量, 同时采集少量尾鳍, 用于提取DNA和基因型

分析。

1.6    数据统计分析

分别对家系1中305尾子代和家系2中266尾子

代中的7个标记的基因型进行检测, 然后统计家系

子代个体中所含有的优势基因型的数量, 根据所含

优势基因型数量的不同将大口黑鲈进行分组, 分析

不同数量的优势基因型组在生长性状上的差异, 不
同组间生长性状均值比较采用SPSS19软件中的

One-way ANOVA进行分析。

2    结果

2.1    大口黑鲈亲本基因型分析

为尽可能聚合优势基因型, 依据亲本基因型的

分布情况, 构建了家系1和家系2用于生长标记聚合

效果分析。2个家系的亲本的基因型见表 2。对于

家系1, 因为S1、CL1689.Contig2_All-302、G-
2782T、C-821G位点在亲本中的基因型为纯合子,
所产生的子代全部为杂合基因型, Unigene33789_
All-658和C-18T位点在家系子代中都不存在优势基

因型 ,  在后续分析中仅统计其余7个分子标记在

305尾子代中的优势基因型分布情况。对于家系2,
因为Unigene19479_All-121、S1、C-6811T、C-
821G位点在亲本中的基因型为纯合子, 所产生的子

代全部为相同的基因型, C-598G和C-18T位点在家

系子代中都不存在优势基因型, 在后续分析中仅统

计其余7个分子标记在266尾子代中的优势基因型

分布情况。

2.2    大口黑鲈子代中优势基因型的频率分布

对家系1中305尾大口黑鲈子代中的优势基因

型进行了统计, 单个个体中聚合优势基因型的数量

最多为6个, 一共有11尾, 在子代中所占的比例为

3.6%, 8个个体不含有优势基因型 ,  所占比例为

2.6%。A-642C位点中优势基因型在子代群体中的

分布频率最高, 为55.4%, C-598G位点对应的优势

基因型的分布频率最低, 为26.9% (表 3)。
对家系2中266尾大口黑鲈子代中的优势基因

表 2   13个生长标记在大口黑鲈亲本中的基因型

Tab. 2   Genotype of 13 growth related markers in largemouth bass
parents

分子标记
Molecular

marker

优势基因型
Dominant
genotype

家系1亲本Parents
of family 1

家系2亲本Parents
of family 2

雄Male 雌Female 雄Male 雌Female
S1 AA AA BB BB BB

A-2282C AC CC AC AC AC
Unigene337
89_All-658 CC AA AC CC AC

Unigene194
79_All-121 AA AG AG AA AA

C-6811T CC GG CG CC CC
CL1689.Co
ntig2_All-

302
AA GG GG AG AG

C-598G CC CT CT CT TT

G-2782T TT TT GG GT GT

C-18T CC TT CT CT TT

A-642C AC CC AC CC AC

C-1453T CT CT CT CT CT

C-821G CC GG GG GG CC
A-489C AC AC CC AC AC
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型进行了统计, 7尾大口黑鲈中含有最多的优势基

因型, 所含数量都为6个, 在子代中所占的比例为

2.6%。7个个体都只含有1个优势基因型, 所占比例

为2.6%。A-2282C位点中优势基因型在子代群体

中的分布频率最高, 为76.6%, A-642C中的优势基

因型的分布频率最低, 为3.0% (表 3)。
2.3    生长性状相关优势基因型聚合分析

将家系1中大口黑鲈含有的优势基因型数量的

不同组间的生长性状进行比较分析(表 4), 结果显

示, 没有含优势基因型的个体组的生长性状值最小,
平均体质量为185.03 g, 而含6个优势基因型的个体

组的生长性能最佳, 平均体质量为261.27 g, 比没有

含优势基因型的个体组的平均体质量高41.2%。

6个、5个、2个和0个优势基因型组相互之间在体

质量方面均存在显著性差异(P<0.05), 且4个和2个
优势基因型组间在体质量方面存在显著性差异

(P<0.05)。家系2中所含优势基因型数量的不同大

口黑鲈组间的生长性状的比较分析结果见表 5, 结
果表明, 含1个优势基因型的个体的生长性状平均

值最小, 平均体质量为184.43 g, 而含6个优势基因

型的个体的生长性状平均值最大, 平均体质量为

266.00 g, 且比没有含优势基因型的个体组的平均

体质量高44.2%。6个、5个、4个和3个优势基因型

组均分别与2个和1个优势基因型组的平均体质量

差异显著(P<0.05)。家系1和家系2个体中生长相关

基因优势基因型聚合数量多少与其表型性状呈正

相关, 反映出通过对生长相关的优势基因型进行聚

合可以获得具有优良生长性状的大口黑鲈。

3    讨论

基因聚合是将分散在不同的个体、品种或品

系中的理想基因聚合到同一个基因组中。基因聚

表 3   不同标记中优势基因型的分布频率

Tab. 3   The frequency of dominant genotypes of different markers

分子标记
Molecular marker

优势基因型频率Frequency of
dominant genotypes (%)

家系1 Family 1 家系2 Family 2
A-2282C 47.5 76.6

Unigene33789_All-658 — 55.3

Unigene19479_All-121 27.5 —

C-6811T 50.5 —

CL1689.Contig2_All-302 — 43.6

C-598G 26.9 —

G-2782T — 54.1

A-642C 55.4   3.0

C-1453T 52.5 49.6
A+489C 48.9 45.1

表 4    家系1子代中所含不同优势基因型数量的个体的生长比较

Tab. 4    Growth traits of largemouth bass with different pyramiding number of dominant genotypes in family 1

优势基因型数量(样本数)
Number of dominant genotype

体质量Body
weight (g)

体长Body length
(cm)

头长Head length
(cm)

体高Body depth
(cm)

尾柄长Caudal peduncle
length (cm)

0 (8) 185.03±38.60e 20.38±1.77cd 6.25±0.43cd 6.21±0.35ce 3.91±0.47ad

1 (26) 196.46±61.68ce 20.29±1.95cd 6.40±0.69c 6.28±0.58ce 3.80±0.52cd

2 (75) 198.73±55.12ce 20.66±1.84cd 6.42±0.68cd 6.40±0.57de 3.86±0.46cd

3 (74) 212.59±56.77bce 21.12±1.83bc 6.64±0.61bd 6.59±0.58bce 3.95±0.45cd

4 (76) 222.66±64.00bd 21.46±2.03ab 6.70±0.71b 6.63±0.66bc 3.98±0.54cd

5 (35) 235.54±56.66b 21.90±2.16ab 6.85±0.77ab 6.79±0.77b 4.18±0.64a

6 (11) 261.27±46.96a 22.63±1.77a 7.40±0.72a 7.16±0.86a 4.35±0.61a

注: 表中数值为X±SD, 同列中上标字母不同表示差异显著(P<0.05); 下同
¹X § SDNotes: Data in the table are , different superscripts within the same column denote significant differences (P<0.05); the same

applies below

表 5    家系2子代中所含不同优势基因型数量的个体的生长比较

Tab. 5    Growth traits of largemouth bass with different pyramiding number of dominant genotypes in family 2

优势基因型数量(样本数)
Number of dominant genotype

体质量Body
weight (g)

体长Body length
(cm)

头长Head length
(cm)

体高Body depth
(cm)

尾柄长Caudal peduncle
length (cm)

1 (7) 184.43±80.51b 21.04±2.97ab
6.38±0.75 6.41±1.06ab 4.01±0.46ab

2 (55) 213.17±71.94b 21.64±2.18b
6.86±2.3 6.43±0.90b 4.15±0.67b

3 (71) 243.77±83.48a 22.60±2.39a
6.94±0.75 6.74±0.99a 4.45±0.71a

4 (78) 249.98±68.85a 22.69±2.09a
6.85±0.66 6.76±0.75a 4.30±0.64ab

5 (48) 252.11±83.81a 22.73±2.23a
6.92±0.71 6.79±0.81a 4.30±0.69ab

6 (7) 266.00±85.24a 22.91±2.22ab
6.85±0.69 6.95±0.77ab 4.50±0.49ab
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合是实现分子育种的重要技术手段
[23]

。多基因聚

合在部分动植物上取得良好的效果, 如在鲁西牛的

研究中, 优势基因型的数量随着生长性状改良的进

行而增加
[24], 在大口黑鲈“优鲈1号”和翘嘴鳜“华康

1号”(Siniperca chuatsi Basilewsky)不同世代选育群

体中, 优势基因型的平均含量随选育世代的增加均

呈现递增趋势
[25, 26]

。李红霞等
[27]

发现了7个与建鲤

增重相关的SNPs分子标记, 富集4个优势基因型的

个体平均增重显著快于富集3个以下的个体的增重,
且比不含优势基因型的个体快约14%。本研究依

据13个生长相关分子标记在大口黑鲈亲本中的基

因型分布情况, 构建了2个优势基因型聚合家系, 分
析子代中优势基因型聚合与生长性状的相关性, 结
果显示, 个体中生长相关基因优势基因型聚合数量

越多, 其所表现的生长性状表型值越高。这提示了

利用生长性状相关优势基因型的聚合可实现生长

表型性状的改良, 优势基因型聚合技术在大口黑鲈

育种和生产实践中有着较好的应用前景。

家系1中含有2个优势基因型的个体的平均体

质量为198.73 g, 稍高于含有1个优势基因型个体的

平均体质量(196.46 g), 家系2中含有5个优势基因型

的个体的平均体质量稍高于含有4个优势基因型个

体的平均体质量。这与猪繁殖性状相关标记的聚

合基因型的效应分析研究结果相类似
[28, 29], 表明了

在多基因聚合过程中并不是各优势基因型的效应

简单地累加
[9], 可能与相同调控网络中不同基因或

位点之间会存在相互作用有关, 如颉抗作用和上位

效应等。建鲤ODC1s基因上与增重相关的主效

SNP位点之间存在着一定的颉抗作用
[27]

。张成锋

等
[30]

分析黄河鲤生长相关优势基因型的富集效果,
发现D-Loop253和Koi42位点的加性效应间的互作

达到显著水平, 是影响生长性状的重要因素。户国

等
[ 3 1 ]

研究发现肉鸡(Gallus gallus)高脂品系中

ApoB基因T123G位点与UCP基因C1197A位点间存

在上位效应, 对腹脂率产生显著影响。

家系1中7个生长相关分子标记中的优势基因

型群体平均体质量均高于相对应的劣势基因型群

体, Unigene19479_All-121位点的优势与劣势基因

型个体的平均体质量差异最大: 优势基因型个体的

平均体质量为226.87 g, 劣势基因型个体的平均体

质量为209.08 g, 而A-2282C位点中的优势与劣势基

因型个体的平均体质量差异最小(11.2 g)。不同优

势基因型对性状的影响作用不同, 加之各优势基因

型之间可能存在的相互作用, 提示在今后的分子标

记辅助选育过程中, 在富集多标记优势基因型的同

时要考虑各优势基因型的组合, 选择互为协同作用

的优势基因型前提下, 尽可能富集多的SNP标记优

势基因型。该研究获得了聚合6个标记优势基因型

聚合的个体, 后续是否可以筛选到聚合更多的优势

基因型的个体?今后我们将继续进一步探讨, 该研

究工作提供的聚合思路具有充分的可行性。

在本研究中所用的生长相关功能基因的作用

均已在水产动物中得到了验证。从研究较为深入

的经济性状相关功能基因上去筛选功能性分子标

记, 然后利用功能性标记开展分子标记辅助选择,
选择的就是基因本身, 从而保证了选择的准确性和

高效性
[32]

。通过人工选育出具有显著表型性状的

群体是一个复杂的过程, 可将群体选育和功能性分

子标记筛选与应用两者结合, 相互印证。本实验先

前的研究结果显示, 在大口黑鲈“优鲈1号”不同世

代选育群体中, 优势基因型的平均含量随选育世代

的增加均呈现递增趋势, 反映出人工选育在一定程

度上富集了优势基因
[25]

。在选育出表型显著的群

体, 可为筛选到更多可用于分子标记辅助育种的功

能性标记提供可靠的实验材料, 同时, 应用功能性

分子标记开展类似本实验的研究, 并在选育中加以

应用, 可以大大减少育种的工作量, 提高育种的效率。
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LI Sheng-Jie1, JIANG Peng1, BAI Jun-Jie1, 2, FAN Jia-Jia1 and FEI Zhi-Ping3

(1. Key Laboratory of Tropical and Subtropical Fishery Resource Application and Cultivation, Ministry of Agriculture and Rural
Affairs, Pearl River Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fisheries Sciences, Guangzhou 510380, China;

2. Nanjing Shuaifeng Feed Co., Ltd, Nanjing 201306, China; 3. Huzhou Huwan Aquaculture Seed Industry
Co., Ltd, Huzhou 313000, China)

Abstract: Growth traits are controlled by multiple genes to cause minor phenotypic effect. To understand the pyra-
miding  effect  of  advantage  genotypes  of  growth-related  molecular  markers  in  largemouth  bass  (Micropterus
salmoides), thirteen molecular markers related to growth traits were selected obtained on previous studies, which were loca-
ted in PCK1, HSBP1, FOXO3b, MYH, HSC70-1, CTSB, HBP, POU1F1, PACAP, IGF-I, ghrelin, ApoproteinA and
MSTN. The genotype of each marker in forty largemouth bass parents was analyzed and 2 families were constructed
basing on pyramiding advantage genotypes. 305 and 266 individuals were sampled randomly from second filial genera-
tion of two families at nine month old, respectively. The results showed that the number of advantage genotypes was
various in all offspring of family 1 with the number of individuals of each group 8, 26, 75, 74, 76, 35 and 11, respecti-
vely. The average weight of advantage genotypes group was 185.03, 196.46, 198.73, 212.59, 222.66, 235.54 and
261.27 g, respectively. In the offspring of family 2, the number of advantage genotype ranged from one to six with the
average weight of 184.43, 213.17, 243.77, 249.98, 252.11 and 266.00 g, respectively. Correlation analysis showed that
the pyramiding number of advantage genotype was correlated with growth traits. Our results present evidence to im-
prove the growth trait of largemouth bass by utilizing the limited advantage genotypes. This study provided scientific
basis for the application of molecular marker assisted breeding in largemouth bass.

Key words: Micropterus salmoides; Growth traits; Molecular marker; Advantage genotype; Pyramiding
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