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泥蚶G2代快速生长家系遗传结构的微卫星分析及其与

生长性状的关联

滕爽爽1, 2, 3    方    军1, 2, 3    邵艳卿1, 2, 3    林兴管1, 2, 3    柴雪良1, 2, 3    肖国强1, 2, 3

(1. 浙江省海洋水产养殖研究所, 温州 325005; 2. 浙江省近岸水域生物资源开发与保护重点实验室, 温州 325005;
3. 中国水产科学研究院海洋贝类工程技术研究中心, 温州 325005)

摘要: 利用微卫星标记对泥蚶(Tegillarca granosa Linnaeus) G2代家系的遗传结构和遗传多样性进行了分析,
并结合家系的表型生长数据, 关联分析筛选可用于育种的候选标记。遗传结构分析表明, 18对引物共检测出

59个等位基因, 其中家系F19、F21、F22的平均等位基因数(Na)分别是2.500、2.722和2.722; 平均观测杂合度

(Ho)为0.446、0.510和0.628; 平均期望杂合度(He)为0.394、0.433和0.464; 多态信息含量(PIC)分别是0.346、
0.379和0.403。标记与生长性状的相关性分析显示, 有3个位点与壳高、壳长、壳宽和总质量显著相关, 其中

F19家系的Teg-30的BB基因型与壳高、总质量显著相关, F21家系的Teg-03的BB基因型和Teg-20的BC基因型

与壳高、壳长、壳宽和总质量均显著相关, 筛选出的与生长性状相关的标记为开展泥蚶分子标记辅助育种提

供了有价值的遗传信息和参考依据。
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泥蚶(Tegillarca granosa Linnaeus)隶属于软体

动物门(Mollusca)、瓣鳃纲(Lamellibranchia)、列齿

目(Taxodonta)、蚶科(Arcidae)、泥蚶属(Tegillarca),
是一种栖息于沿海滩涂的广温性双壳贝类, 主要分

布于印度洋和西太平洋海域的中国、韩国、泰

国、菲律宾、马来西亚等地
[1], 在我国主要分布在

山东以南沿海, 是山东、浙江、福建和广东等省沿

海滩涂的主要经济养殖贝类
[2, 3]

。由于过度捕捞和

环境恶化等问题, 自20世纪60年代以来, 我国沿海

泥蚶自然苗种资源逐渐枯竭。20世纪90年代初期,
浙江省海洋水产养殖研究所等单位率先突破了泥

蚶规模化人工育苗技术, 自此以后, 泥蚶养殖业获

得快速发展, 泥蚶养殖所用苗种也绝大部分由人工

苗种所替代。但是, 随着养殖规模的扩大和养殖年

限的增长, 原先主要通过人工育苗提供的苗种, 经
过多年自繁自养和亲贝的随意选留, 已不同程度地

出现了生长速度减缓、抗逆性差、性状退化、贝

壳变薄等问题
[4], 因此, 采用有效的育种手段, 对泥

蚶进行遗传改良, 培育出高产、抗逆性强的泥蚶新

品系是当前泥蚶养殖业急需解决的难题。

选择育种是培育新品种的有效方法, 已经在

动、植物的育种中取得广泛的成功。其中, 通过建

立家系并进行系统选择是选择育种的重要手段
[5]
。

利用家系选择技术对贝类经济性状进行改良已有

成功的报道。葛建龙等
[6, 7]

通过构建不同壳色长牡

蛎(Crassostrea gigas)的全同胞家系, 研究了壳金性

状的孟德尔遗传模式以及金黄色与黑色着色之间

的关系, 比较分析了3种不同壳色家系间杂交子代

生长与存活的关系, 有效的固定了牡蛎壳色性状,
成功选育出壳金家系。张国范等

[8]
、郑怀平等

[9, 10]

建立了海湾扇贝(Argopecten irradians)自交家系和

杂交家系, 对其生长发育及其杂种优势进行了评价。
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何毛贤等
[11, 12]

构建了马氏珠母贝(Pinctada martensii)
家系, 成功选育出一个红壳家系“南科珍珠红”; 彭
张明等

[13]
构建了马氏珠母贝红色闭壳肌F1代家系

并对利用Kung育种值与综合评定值Pi对家系进行

了评定, 对家系间生长与存活进行了比较。大连水

产学院建立了菲律宾蛤仔家系
[14], 对其早期生长发

育进行了比较; 张跃环等
[15]

并对大连群体两种壳型

菲律宾蛤仔的生长发育进行了研究, 发现壳扁型蛤

仔具有生长快、抗逆性强的特点。通过构建家系,
对目标表型性状及基因型进行逐代选泽, 累积并逐

渐增加具有经济价值的基因频率和基因型频率。

在泥蚶大规模家系选择育种过程中, 为避免近

交导致的遗传变异降低, 产生近交衰退等现象, 可
采用分子标记技术对育种材料的遗传结构和多样

性进行分析, 有针对性的选择遗传差异大, 性状优

良的家系进行杂交, 以期经过多代连续选育, 获得

高产、抗逆的新品系。目前已开发了大量的泥蚶

微卫星标记
[16—23], 而利用微卫星标记分析泥蚶不同

家系遗传结构以及开发生长性状相关的分子标记

至今还鲜有报道。本研究通过建立泥蚶不同家系,
采用微卫星标记分析泥蚶不同家系间遗传结构, 旨
在筛选出遗传多样性丰富、生长快、抗逆性强的

新品系, 开发生长相关的分子标记, 以期对生长等

数量性状进行改良, 最终达到改良种质的目的。

1    材料与方法

1.1    实验材料

本实验选用的泥蚶为2009年7月构建的G2代全

同胞家系。首先对泥蚶亲本进行性腺催熟, 再经过

夜阴干和2h流水刺激后, 将各个泥蚶分别置于不同

的烧杯中诱导排精产卵, 采用巢式设计和人工授精

的方法, 适时将每个泥蚶雄贝与1—3个雌贝交配,
建立了18个全同胞家系和5个半同胞家系。家系日

常维护和管理参考孙长森等
[24]
。

培育期间管理环节一致, 跟踪测量了泥蚶各家

系的壳长、壳宽、壳高和总质量等性状, 经过两周

年的生长数据采集、测量、比较, 发现各家系之间

生长性状存在明显差异, 从中选取了生长较快的

3个家系作为实验对象, 用于分析遗传结构差异。

家系F19: (J5♂×J18♀)2♂×( J5♂×J18♀)3♀
家系F21: (Z7♂×J25♀)4♂×( J5♂×J18♀)7♀
家系F22: (S1♂×J4♀)12♂×( J5♂×J18♀)16♀
家系符号分别表示的意义: J. 江苏泥蚶; Z. 浙

江泥蚶; S. 山东泥蚶。

3个G2家系分别随机抽取60、61和58个子代个

体为样本。分别测量并记录每个个体的壳高、壳

长、壳宽和总质量。解剖样品, 取闭壳肌于无水乙

醇中保存。

1.2    DNA提取、PCR扩增及产物检测

基因组DNA采用酚-氯仿法抽提, 提取出来的

DNA用TE溶解, 用紫外分光光度计测量浓度, 再配

制成100 ng/μL工作液, 4℃备用。PCR反应体系为

15 μL, 包括10×PCR buffer 1.5 μL, 2.5 mmol/L
dNTP 1.2 μL, 10 μmol/L上下游引物各1.5 μL, Taq酶
(5 U/μL)0.075 μL, DNA模板1.5 μL, 加ddH2O至

15 μL。PCR反应程序为: 94℃变性5min, 进入30个
循环, 每一循环包括94℃变性30s, 复性(Tm温度见

表  1)30s,  72℃延伸45s,  最后一步是72℃延伸

7min。最后将产物于4℃下保存。扩增产物用

1.5%琼脂糖凝胶检测, 鉴定有扩增产物后, 以6%的

变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测, 硝酸银染色, 读取

条带结果。本研究所采用的引物由本课题组开发
[17],

引物序列及退火温度见表 1。
1.3    数据处理

应用SPSS 21.0统计分析软件对泥蚶3个家系的

壳高、壳长、壳宽和总质量等4个生长相关数据进

行单因子方差分析(ANOVA)及Tukey’s多重比较分

析, 并进行正态分布检验, 以检验3个家系是否为随

机家系。

根据电泳图谱, 并参照引物设计时预期片段的

大小统计条带, 应用Popgene 1.32 软件计算微卫星

引物的等位基因数(Na)、有效等位基因数(Ne)、
shannon指数(I)、期望杂合度(He)、观察杂合度

(Ho), Nei’s遗传相似度和遗传距离, 和哈代-温伯格

平衡值(Hardy-Weinbergequilibrium, HWE), 用Bon-
ferroni correction对哈温平衡结果进行校正。根据

家系间遗传距离数据, 利用MEGA 4.0对3个家系进

行聚类聚类分析, 构建UPGMA系统树, 以此来确定

各个家系的亲缘关系远近。多态信息含量(Poly-
morphic information content, PIC)的计算参照Bot-
stein[25]

的方法, 计算公式如下:

PIC = 1¡
Ã nX

i=1
P 2

i

!
¡

n¡1X
i=1

nX
j=i+1

2p2
i p2

j

其中: Pi, Pj是某个位点第i、j个等位基因的基因频

率, n为某个位点上的等位基因数。

采用SPSS软件中的一般线性模型(General li-
near model, GLM)中的多元方差分析(Multivariate)
进行基因型与数量性状的相关性分析。其中 ,
SSRs位点的不同基因型为固定因子(F), 壳高、壳

长、壳宽和总质量等生长性状为因变量(D), 进行

不同标记基因型之间数量性状指标差异显著性进
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行检验, 并进行最小显著性差异法(Least-signifi-
cant different, LSD)的多重比较, 进而分析等位基因

的效应。应用卡方检验计算各位点在家系子代中

的分离比是否符合的孟德尔遗传定律。

2    结果

2.1    泥蚶不同家系生长性状统计分析

应用SPSS 21.0软件对泥蚶3个G2家系在24月

龄的4个生长性状参数进行统计。结果如表 2, 家系

F19的壳高(16.15±0.17) mm, 壳长(21.41±0.22) mm,
壳宽(14.22±0.16) mm, 总质量(3.20±0.10) g, 与
F21、F22家系相比, 具有明显生长优势。通过频数

分析和K-S单样本正态分布检验对家系进行正态分

布检验, 结果显示3个家系壳高、壳长、壳宽和总

质量的偏度均小于1, P值均大于0.05, 基本符合正

态分布, 适合作为标记与性状相关分析的材料(表 2)。

表 1    泥蚶18对微卫星引物序列信息

Tab. 1    Primer sequences and amplification information of 18 microsatellites in T. granosa

位点
Primer

引物序列
Primer sequences (5′—3′)

核心序列
Repeat motif

退火温度
Annealing temperature (℃)

序列号
GenBank Accession No.

Teg-01 F: ATATAGCAGTGTTGCATTGGT (TA)6 55 JN700020
R:CATTGTAAAGATACTGGGCTTT

Teg-03 F: ATTTTGCTCATCAATCAGTTG (TA)6 55 JN700022

R: AGGAGCAAAAAGATGAAGATT

Teg-05 F: TAGCACTTAAATCGCAGGTAG (AGT)5 56 JN700024

R: ATATCAACTTGCTCCGGAAAT

Teg-06 F: GGTCACACTATTGGACATGC (ACA)6 56 JN700025

R: GAACACTCCAAAATTGTCTGA

Teg-07 F: GGTGGATGTTCATTAATCACT (TTA)6 53 JN700026

R: ACACAACCATGATGTCTTAGAG

Teg-12 F: TGTGTGTGTGTGAGAGAGAGA (GA)8 55 JN700031

R: ACTTTTTGCTTTAGAGGGACT

Teg-14 F: CTATCAAGGACCTGATGACAG (AAT)7 53 JN700033

R: ATGACACAGTGCATTTCATA

Teg-15 F: TTCGCACTTAACGTTATGAAT (AT)7 55 JN700034

R: ACACAAACATTCAAATGATCC

Teg-16 F: AAAGTATTCCAGTCTGGTTCTG (TA)8 54 JN700035

R: TGTTTAATTCTTGTGATGGGTA

Teg-17 F: CAAGTTATCAATTTAGGCCTTC (GA)13 54 JN700036

R: TGGAATGTGTGTTTCACTATG

Teg-18 F: GTGACAAGTATCTTGCTTTATTT (ATAAT)3 52 JN700037

R: ATCAGAAGTCCCCTGTTTACT

Teg- 19 F:ATTCGTAATTTCCACAATCA (AT)7 54 JN700038

R: CTTAAGACTTGAGCAAACATGA

Teg-20 F: ACACACCAACACTAAACCATC (TA)6 55 JN700039

R: TTTGAGATTTGGAAGAACACA

Teg-26 F: TTACCACTGTGTAAAGTTTATCT (AATC)5 55 JN700045

R: AGGAGACGAGGCTTTTACAT

Teg-30 F: TCACTGCAAATTAACATTACG (TG)7 52 JN700049

R: TTGTTCTCTGTTGGATCACTT

Teg-32 F: TGTGTTTGCACATTTAGAACA (TTAT)5 54 JN700051

R: AACACAACTTGACAGCAGAAT

Teg-34 F: AGCACATTAGGGGAAATTAGT (AT)8 54 JN700053

R: AACCACTCATAAATGTCATGC

Teg-35 F: TGTGCACCTAATATTTGACCT (TA)6 53 JN700054
R: AAGTTGAATCTTGCTCTCGTA
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2.2    三个泥蚶家系的微卫星遗传结构分析

18对引物共检测出59个等位基因, 其中家系

F19, F21, F22的平均等位基因数(Na)分别是2.500、
2.722和2.722; 平均有效等位基因数(Ne)分别是

1.993、2.020和2.196; 平均观测杂合度(Ho)为
0.446、0.510和0.628; 平均期望杂合度(He)为
0.394、0.433和0.464; 平均香农指数(I)为0.669、
0.733和0.780; 多态信息含量(PIC)分别是0.346、
0.379和0.403(表 3)。其中Teg-14、Teg-16、Teg-20
和Teg-32基因座位在不同家系中具有不同的多态

性类型。例如Teg-14在F19家系的子代个体中表现

为单态性, 而在其余2个家系中为多态性。Teg-16
在F22家系为单态性位点, 在另外2个家系中表现为

多态性。Teg-20在F21家系中为多态性, 而在其他

2个家系中表现为单态性位点, 同样Teg-32在F22家
系中表现为多态性, 在另外2个家系中为单态性位

点。以上标记具有家系独有基因型特征, 可以作为

家系鉴定的潜在分子标记。图 1显示了引物Teg-30
在3个家系部分个体中扩增结果, 在F19和F21家系

中有2个等位基因, 在F22中有4个等位基因。

泥蚶家系间的Nei’s遗传距离中等(表 4), F19和
F22的遗传距离最小 ,  为0.362,  即相似度最高 ;
F21和F22遗传距离最远, 为0.486。利用MEGA4分
析软件, 对3个家系进行聚类分析, 获得聚类树图

(图 2), F19与F22聚为一支。2种方法所得聚类结果

一致。

2.3    泥蚶SSR位点与生长性状的相关性分析及多

重比较

分别对3个家系的18个SSR位点与壳高、壳长、

壳宽和总质量进行相关性分析, 结果显示, 在F19家
系中, 位点Teg-30与壳高显著相关; 在F21家系中,
位点Teg-03和Teg-20与壳高、壳长、壳宽和总质

量均显著相关。

对家系中与生长性状显著相关的3个标记不同

基因型间的表型值进行了多重比较(表 5)。在基因

型统计分析过程中, 由于一些位点中某些基因型出

现频率太少, 缺乏分析价值, 因此在实际统计分析

中, 每种基因型至少有3次观察值才被考虑。

在F19家系中, 位点Teg-30的BB基因型在壳

高、壳长、壳宽和总质量等4个性状的均值都高于

AA和AB基因型, 在壳高上, BB型与AA型和AB型

差异显著, 在总质量上, BB型与AB型差异显著(P<
0.05), 说明BB基因型对生长起到正面作用, 推测

BB基因型是壳高的优势基因。

在F21家系中, 位点Teg-03和Teg-20的不同基

因型与生长性状有显著相关: 位点Teg-03的BB基因

型在壳高、壳长、壳宽和总质量性状的均值上都

显著大于AA; 在壳高、壳长、壳宽和总质量性状

的均值上都大于AB型, 但仅在壳宽和总质量性状

上有显著差异; 这说明BB基因型对生长起到正面

作用 ,  推测BB基因型是壳宽和总质量的优势基

因。位点Teg-20中, BC基因型在壳高、壳长、壳宽

和总质量性状均值都显著大于AB型; 在壳高、壳

长和总质量性状均值上都显著大于BB型, 壳宽大

于BB型, 但差异不显著; 说明BC型对生长起到正面

作用, 推测BC基因型是壳高、壳长、总质量的优

势基因。

以上3个位点在F19、F21家系中基因型分离比

表 2    泥蚶3个家系表型性状参数统计及正态分布检验

Tab. 2    Descriptive statistics of the phenotypic traits and normal distribution test in three families of T. granosa

家系
Family

性状
Character

平均值±SD
Mean±SD

偏度
Skewness

峰度
Kurtosis

K-S值
Kolmogorov-Smirnov Z

渐进显著性
P值

F19 壳高Shell height (16.15±0.17a) mm 0.51  0.51 0.91 0.37
壳长Shell length (21.41±0.22a) mm 0.57  0.29 0.72 0.68
壳宽Shell width (14.22±0.16a) mm 0.43  0.25 0.98 0.29

总质量Total weight (3.20±0.10a) g 0.93  0.64 1.03 0.24

F21 壳高Shell height (15.04±0.20b) mm 0.21  0.62 0.55 0.92
壳长Shell length (19.72±0.25b) mm 0.16 –0.28 0.58 0.89
壳宽Shell width (13.13±0.18b) mm 0.01 –0.13 0.62 0.84

总质量Total weight (2.59±0.10b) g 0.83  1.68 0.48 0.98

F22 壳高Shell height (13.71±0.16c) mm 0.14 –0.41 0.58 0.89
壳长Shell length (18.07±0.20c) mm 0.00 –0.47 0.51 0.96
壳宽Shell width (11.50±0.14c) mm 0.26 –0.51 0.47 0.98

总质量Total weight (1.92±0.06c) g 0.75  0.45 0.71 0.69
注: 在相同性状比较中不同字母标记表示差异显著, P<0.05
Note: Values with different letters within the same character in the three families indicates significant difference at P<0.05
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表 3    18对微卫星位点在泥蚶3个家系中的遗传多样性统计

Tab. 3    Genetic diversity summary in three families of T. granosa for 18 microsatellite loci

家系
Family

位点
Loci

参数Parameter
等位基因数Na 有效等位基因数Ne Shannon指数I 观察杂合度Ho 期望杂合度He 多态信息含量PIC 哈温平衡HWE

F19 Teg-01 2 1.483 0.507 0.279 0.329 0.273 0.228 
Teg-03 4 3.790 1.358 1.000 0.742 0.687 0.000*

Teg-05 3 1.974 0.856 0.590 0.497 0.442 0.208 

Teg-06 2 1.260 0.360 0.000 0.208 0.185 0.000*

Teg-07 3 1.910 0.817 0.443 0.480 0.419 0.468 
Teg-12 2 1.818 0.642 0.383 0.454 0.349 0.225 
Teg-14 1 1.000 0.000 0.000 0.000 单态 纯合体
Teg-15 2 1.085 0.171 0.082 0.079 0.076 0.766 
Teg-16 2 1.336 0.418 0.262 0.254 0.220 0.784 
Teg-17 2 1.336 0.418 0.197 0.254 0.220 0.072 

Teg-18 3 2.571 1.011 1.000 0.618 0.536 0.000*

Teg-19 4 3.136 1.241 1.000 0.687 0.622 0.000*

Teg-20 1 1.000 0.000 0.000 0.000 单态 纯合体

Teg-26 4 2.964 1.221 0.328 0.668 0.611 0.000*

Teg-30 2 1.800 0.637 0.467 0.448 0.346 0.747 
Teg-32 1 1.000 0.000 0.000 0.000 单态 纯合体

Teg-34 3 2.667 1.040 1.000 0.631 0.555 0.000*

Teg-35 4 3.742 1.350 1.000 0.745 0.683 0.000*

F21 Teg-01 3 2.584 1.018 0.982 0.619 0.540 0.000*

Teg-03 4 2.518 1.135 0.321 0.608 0.560 0.000*

Teg-05 3 1.278 0.407 0.225 0.219 0.198 0.039 
Teg-06 2 1.600 0.562 0.259 0.378 0.305 0.015 
Teg-07 3 2.359 0.936 0.544 0.581 0.488 0.342 

Teg-12 3 1.557 0.665 0.333 0.361 0.329 0.002*

Teg-14 4 3.447 1.304 1.000 0.716 0.657 0.000*

Teg-15 3 2.115 0.820 0.789 0.532 0.423 0.000*

Teg-16 2 1.362 0.436 0.281 0.268 0.231 0.720 
Teg-17 2 1.399 0.460 0.241 0.288 0.245 0.209 
Teg-18 2 1.194 0.301 0.179 0.164 0.149 0.488 
Teg-19 2 1.338 0.420 0.296 0.255 0.220 0.218 
Teg-20 3 1.757 0.741 0.544 0.435 0.377 0.140 

Teg-26 3 2.399 0.976 0.793 0.588 0.514 0.001*

Teg-30 2 1.552 0.541 0.389 0.359 0.293 0.535 
Teg-32 1 1.000 0.000 0.000 0.000 单态 纯合体

Teg-34 4 3.904 1.374 1.000 0.752 0.696 0.000*

Teg-35 3 2.991 1.097 1.000 0.672 0.592 0.000*

F22 Teg-01 3 2.611 1.027 0.979 0.624 0.546 0.000*

Teg-03 4 3.720 1.348 1.000 0.739 0.682 0.000*

Teg-05 3 2.026 0.876 0.680 0.512 0.454 0.005 

Teg-06 4 2.869 1.171 1.000 0.658 0.585 0.000*

Teg-07 3 1.878 0.806 0.620 0.472 0.413 0.021 
Teg-12 3 2.232 0.937 0.588 0.557 0.491 0.433 
Teg-14 2 1.083 0.168 0.080 0.078 0.074 0.800 
Teg-15 2 1.913 0.670 0.404 0.483 0.363 0.261 
Teg-16 1 1.000 0.000 0.000 0.000 单态 纯合体

Teg-17 2 1.843 0.650 0.708 0.462 0.353 0.000*

Teg-18 2 1.313 0.402 0.106 0.241 0.210 0.000*

Teg-19 2 1.435 0.481 0.255 0.306 0.257 0.221 
Teg-20 1 1.000 0.000 0.000 0.000 单态 纯合体

Teg-26 4 2.795 1.159 1.000 0.649 0.583 0.000*

Teg-30 4 3.853 1.367 1.000 0.748 0.693 0.000*

Teg-32 2 2.000 0.693 1.000 0.505 0.375 0.000*

Teg-34 4 3.562 1.316 0.938 0.731 0.666 0.000*

Teg-35 3 2.399 0.961 0.939 0.589 0.503 0.000*
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例均显著偏离孟德尔遗传定律(通过Bonferroni法校

正, P<0.0027)。Teg-30位点在F19家系中, AA基因

型比例偏高43.3%(理论上应25%), 该基因型生长性

状统计值介于AB和BB基因型之间, 有利于该家系

个体的生长。在F21家系中Teg-03位点AA基因型

比例为57.4%显著高于理论值25%; Teg-20位点

BB和BC基因型比例偏高, 分别为48.2%和42.8%(理
论上均应33.3%)。

3    讨论

3.1    泥蚶家系遗传多样性分析

基因杂合度(H)反映了群体在各个基因座位上

的遗传变异, 是度量群体遗传多样性水平的指标。

H值越高, 表明群体的遗传多样性越高, 反之, 则越

低
[26]

。在本研究中平均观测杂合度(Ho)为0.446—
0.628, 平均期望杂合度(He)为0.394—0.464, 说明

3个家系的遗传杂合度属中等多样性。多态信息含

量用来描述微卫星位点的变异程度, 根据PIC判断

标准: PIC<0.25为低度多态, 0.25≤PIC<0.5为中度

多态, PIC≥0.5为高度多态
[25]

。本实验所选18对微

卫星的PIC在0.074—0.696, 表示微卫星位点低度、

中度和高度多态都有, 3个泥蚶家系的平均多态信

息含量在0.401—0.453, 其中F22家系的多态信息含

量最高, 为0.453, 3个家系的多态信息含量均处于中

度水平。低于已报道的泥蚶人工选育不同世代群

体
[27]

和不同地理群体
[28]

的遗传多样性水平, 可能跟

本研究对象是家系样品有关。

从3个家系构建的系谱关系看, F19家系的亲本

来自同一家系的个体间的交配(姊妹交), 另外2个家

系亲本间无亲缘关系, 而3个家系的母本又来自于

同一个家系(J5♂×J18♀)的不同个体, 即3个家系互

为表兄弟姐妹。微卫星标记分析的3个家系的遗传

距离, 结果显示, F21和F22遗传距离最远, 也支持这

一系谱关系。从一个侧面反应了微卫星的灵敏性

和可靠性。在遗传多样性分析中, 家系F19相比家

系F21和F22, 出现平均观测杂合度(Ho)、平均期望

杂合度(He)、平均香农指数(I)、多态信息含量

(PIC)的数据值偏小的; 而生长经济性状测量的结

果显示, F19生长速度较快。推测可能是由于家系

F19的父母本来自于同一个家系, 为姐妹交, 有利于

生长相关基因以及其他基因的纯化, 从而导致生长

快速, 而遗传多样性降低。在我们前期对泥蚶不同

表 4   Nei遗传相似度和遗传距离

Tab. 4   Nei genetic similarity and genetic distance

家系Family F19 F21 F22
F19 **** 0.624 0.696
F21 0.472 **** 0.615
F22 0.362 0.486 ****

注: 对角线以下为遗传距离, 对角线以上为遗传相似度
Note:  Nei’s  genetic identity (above diagonal)  and genetic

distance (below diagonal)

M (bp)
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图 1    引物Teg-30在3个泥蚶家系部分个体中的扩增电泳图谱

Fig. 1    Electrophoretogram of some individuals of 3 families in T. granosa using primer Teg-30

23.75
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图 2   根据家系间遗传距离用UPGMA法构建了3个泥蚶家系的

遗传聚类图

Fig. 2   Phylogenetic tree on the basis of genetic distance of 3
families of T. granosa by Unweighted Pair Group Method using
Arithmetic averages (UPGMA) assay
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世代选育群体的SSR分析结果中, 也得到类似结

果
[27]: 人工选育G5世代, 在生长上明显优于G4、

G3和对照组, 但在遗传多样性上略有下降。

3.2    泥蚶微卫星位点与生长性状的关系

近年来, 利用微卫星座位遗传多态信息进行水

生动物经济性状相关分析的研究报道越来越多
[29—32]

。

微卫星标记具有遵循连锁互换定律的特点, 因此在

代代遗传时经常发生遗传连锁, 这也是分析其与表

型性状关联性的基础。Qiu等[29]
通过对29个多态性

EST-SSR标记与马氏珠母贝生长及珍珠层性状的

关联分析, 发现3个与马氏珠母贝壳宽、总质量和

珍珠层厚度呈正相关的EST-SSR标记。本研究在

3个全同胞家系子代中进行相关性分析得到3个与

生长性状显著相关的EST-SSR标记, 其中在F19家
系中, 位点Teg-30与壳高显著相关; 在F21家系中,
位点Teg-03和Teg-20与壳高、壳长、壳宽和总质

量均显著相关。上述结果显示一个标记可能与多

个性状相关联, 推测原因可能是壳高、壳长、壳宽

和总质量之间本身具有一定的相关性。Teg-30只
在F19家系中与壳高显著相关, 在F21和F22家系中

未与任何性状显著相关; 同样的, Teg-03和Teg-20
只在F21家系中与生长性状显著相关 ,  在F19和
F22家系中未与任何性状相关。这可能与用于相关

性分析的家系样品不同有关。在马氏珠母贝EST-SSR
位点与全同胞家系进行相关性分析中, 同样观察到

此现象
[29], 得到3个与生长及珍珠层性状显著相关

的标记, 将这3个标记在养殖群体中进一步验证后

发现只有1个标记与性状显著相关。在本研究中,
EST-SSR标记数目18个, 家系F19、F21和F22样品

数分别为60、61和58个, 标记和样品数较少, 因此

最终得到的与生长性状显著相关标记较少, 在接下

来的研究中可以通过增加标记的不同类型和数量,
加大样品数量, 增加样品表型差异来进一步分析。

通过多重比较, 同一标记的不同基因型在某些

性状上的差异十分显著, 在F19家系中, 位点Teg-
30的BB基因型在壳高和总质量性状的均值上显著

高于AA和AB基因型。在F21家系中 ,  位点Teg-
03的BB基因型在壳高、壳长、壳宽和总质量性状

的均值上都显著大于AA; 在壳宽和总质量性状的

均值上显著大于AB型; 在位点Teg-20中, BC基因型

在壳高、壳长、壳宽和总质量性状均值都显著大

于AB型; 在壳高、壳长和总质量性状均值上都显

著大于BB型。因此推断Teg-30的BB基因型、Teg-
03的BB基因型和Teg-20的BC基因型可能为优势基

因型, 是对生长有利的基因型, 为泥蚶重要生长性

状的QTL定位及分子标记辅助育种提供了一定的

依据。
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MICROSATELLITE ANALYSIS OF GENETIC VARIATION IN THE FAST
GROWTH FAMILIES OF THE 2nd GENERATION OF TEGILLARCA

GRANOSA AND CORRELATION WITH GROWTH TRAITS

TENG Shuang-Shuang1, 2, 3, FANG Jun1, 2, 3, SHAO Yan-Qing1, 2, 3, LIN Xing-Guan1, 2, 3,
CHAI Xue-Liang1, 2, 3 and XIAO Guo-Qiang1, 2, 3

(1. Zhejiang Mariculture Research Institute, Wenzhou 325005, China; 2. Zhejiang Key Laboratory of Exploitation and Preservation
of Coastal Bio-Resource, Wenzhou 325005, China; 3. Engineering Research Center for Marine Bivalves, Chinese Academy of

Fishery Sciences, Wenzhou 325005, China)

Abstract: In this study, microsatellite markers were used to assess the genetic structure and genetic diversity of the
second generation of Tegillarca granosa. In addition, the correlation of these markers with growth-related traits was as-
sessed to explore their potential use for marker-assisted breeding. Genome-wide identification and structural analysis
herein led to detect 59 alleles through 18 pairs of primers. Among these, the average values of alleles (Na) in the fami-
lies of F19, F21, and F22 were 2.500, 2.722, and 2.722, respectively. The average observed heterozygosity (Ho) was
0.446, 0.510, and 0.628; the average expected heterozygosity (He) was 0.394, 0.433, and 0.464, respectively. In addi-
tion, the corresponding values of polymorphism information content (PIC) were 0.346, 0.379, and 0.403, respectively.
Correlation analyses of these polymorphic markers and growth traits revealed significant association of three loci with
shell height, shell length, shell width, and total weight. Specifically, genotype BB of Teg-30 in F19 was remarkably as-
sociated with shell height and total weight, while genotype BB of Teg-03 and genotype BC of Teg-20 in F21 showed a
significant correlation with the shell height, shell length, shell width, and total weight. As a result, the growth-related
markers, identified in the present study, may provide precious genetic information and novel insights for molecular
marker-assisted breeding of T. granosa.

Key words: Tegillarca granosa; Growth traits; Microsatellite markers; Genetic diversity; Correlation analysis

4 期 滕爽爽等: 泥蚶G2代快速生长家系遗传结构的微卫星分析及其与生长性状的关联 689


