
doi: 10.7541/2019.033

三角鲂×翘嘴鲌、团头鲂×翘嘴鲌两种杂交后代微卫星遗传结构分析

苏晓磊    郑国栋    蒋霞云    邹曙明
(上海海洋大学, 农业部团头鲂遗传育种中心, 农业部淡水水产种质资源重点实验室,

水产科学国家级实验教学示范中心, 上海 201306)

摘要: 为了指导三角鲂(Megalobrama terminalis)、团头鲂(Megalobrama amblycephala) 与翘嘴鲌(Erythroculter
ilishaeformis)的杂交育种工作, 利用筛选出的16对微卫星引物, 比较分析了团头鲂、三角鲂、翘嘴鲌、团头鲂

♀×翘嘴鲌♂、三角鲂♀×翘嘴鲌♂后代群体的遗传结构; 结果显示,  平均等位基因数(Na)分别为3.56、3.63、
3.44、4.00和4.31, 平均观测杂合度(Ho)分别为0.3510、0.3757、0.3175、0.3818和0.4079, 平均期望杂合度

(He)分别为0.6182、0.6290、0.5921、0.6490和0.6825,  平均多态信息含量(PIC)分别为0.5354、0.5367、
0.5258、0.5785和0.6067。杂交群体的平均多态信息含量均大于他们的亲本团头鲂、三角鲂和翘嘴鲌, 表明

杂交亲群体的遗传多样性较高。聚类分析显示团头鲂与三角鲂首先聚类, 团头鲂♀×翘嘴鲌♂与三角鲂♀×翘
嘴鲌♂首先聚类, 然后这2大类聚为一支, 最后与翘嘴鲌聚类。其中团头鲂与翘嘴鲌遗传距离最远, 为0.5204,
团头鲂和三角鲂遗传距离最近, 为0.0853, 结合遗传相似度分析表明2种杂交子代均具有母本效应。基因型分

析表明, 2种杂交后代的等位基因均来自于父母本。引物TTF3、TTF4、TTF10以及Mam25在5个群体中均可

产生特异性条带, 可区分5个群体。研究结果对三角鲂×翘嘴鲌和团头鲂×翘嘴鲌的良种选育、种质资源保存

以及种群鉴定具有重要意义。
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鱼类的远缘杂交是一种育种的重要手段, 可以

将亲本的优良性状结合, 增加遗传多样性, 从而获

的优良的杂交新品种
[1, 2]

。远缘杂交已广泛应用于

鱼类遗传育种, 自20世纪50年代末, 中国已做了

100多个杂交组合, 包括3个目, 7个科, 共40多种鱼

类
[3]
。有些组合具有杂种优势。目前对于团头鲂

(Megalobrama amblycephala)和翘嘴鲌(Erythrocul-
ter ilishaeformis)、三角鲂(Megalobrama terminalis)
和翘嘴鲌杂交研究还比较少。葛玲瑞等

[4]
通过翘嘴

红鲌(♂)和团头鲂(♀)的杂交, 得到了二倍体与三倍

体鲂鲌。在翘嘴红鲌(♂)×团头鲂(♀)杂交子代的含

肉率方面, 金万昆等
[5]
也做过一些检测, 其氨基酸含

量中很多指标都高于其他鱼类。鳊鲂杂交方面山

西大学生物系
[6]
进行了简单的研究, 其杂种肉质鲜

美, 生长较快。团头鲂(♂)×翘嘴红鲌(♀)杂种F1鳞
片较大且不易脱落 ,  耐操作 ,  顾志敏等

[ 7 ]
在杂种

F1形态特征及遗传分析方面的研究证实了这一

点。郑国栋等
[8]
利用团头鲂(♀)和翘嘴鲌(♂)进行杂

交, 杂交种有良好的生长优势, 且耐低氧和耐运输

能力也比亲本有所提高。通过在营养价值方面对

三角鲂 (♀)×翘嘴红鲌 (♂) F1的必需氨基酸和亲本

的肌肉组成进行研究 ,  马恒甲
[ 9 ]

得出翘嘴红鲌

(♂)×三角鲂 (♀) 的杂种F1为较优质鱼类, 但其并没

有在遗传结构上进行分析。从这些研究可以看出,
杂交后代确实有明显的杂交优势。团头鲂和三角

鲂属鲂属, 而翘嘴鲌属鲌属, 它们在我国淡水养殖

鱼类, 都占有很重要的地位, 但在形态结构上有着

很大差异, 因此遗传结构也比较复杂。通过对团头
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鲂
[10]♀×翘嘴鲌♂和三角鲂×翘嘴鲌♂的杂交后代的

微卫星分析, 了解其遗传结构以及杂交优势, 为今

后团头鲂×翘嘴鲌和三角鲂×翘嘴鲌的杂交育种提

供了理论依据。

1    材料与方法

1.1    实验材料

杂交试验所用亲本为“浦江1号”团头鲂, 东江

三角鲂和淀山湖翘嘴鲌。杂交试验利用团头鲂雌

性亲本30尾与翘嘴鲌雄性亲本30尾进行杂交获得

“团头鲂♀×翘嘴鲌♂”杂交种群体, 利用三角鲂雌性

亲本30尾与与翘嘴鲌雄性亲本30尾进行杂交获得

“三角鲂♀×翘嘴鲌♂”杂交种群体。2个杂交种群体

及其亲本均保存于上海海洋大学水产动物遗传育

种中心。3个亲本群体及2个杂交群体各随机剪取

30尾鱼鳍, 共150尾, 放入95%的酒精中, 保存于

−20℃备用。

1.2    微卫星引物

本研究从60对SSR引物中筛选出16对效果较

好的引物。其中10对SSR引物是由Tang等[11]
通过

5′锚定PCR技术获得, 2对是Li等[12]
通过磁珠富集的

技术开发设计的SSR引物, 另外4对EST-SSR引物是

Gao等[13]
通过转录组测序分析而获得。SSR位点及

引物信息见表 1。
1.3    基因组DNA的制备

使用北京天根生物科技有限公司生产的海洋

动物组织基因组DNA提取试剂盒(离心柱型), 参照

其说明书介绍的方法提取基因组DNA, 基因组

DNA提取完成后, 用0.8% 的琼脂糖凝胶电泳和分

光光度计检测DNA质量和浓度, –20℃保存备用。

1.4    PCR反应体系与扩增程序

参照张倩倩等
[14]

反应体系10 μL, 包含5 μL含
染料的2×Taq PCR MasterMix (Taq DNA Poly-
merase: 0.1 U/μL; MgCl2: 4 mmol/L; dNTPs each:

表 1    微卫星引物特征

Tab. 1    Characteristics of microsatellite primers

位点
Locus

重复序列
Repeat motif

引物序列
Primer sequence (5′－3′)

退火温度
Tm (℃)

等位基因大小范围
Size range (bp)

TTF01 (CA)21
　　TGGAGATGAAAGCTGAAGGAA
　　ATGCACGAACTGCCACATAA 55.9 252—328

TTF02 (CA)5(CT)21
　　AAACAGCTGCTACCCTTGGA
　　TTTGCCAGAAGAGCAAATCA 55.9 196—228

TTF03 (TC)27
　　AAGACGCCACGGAAACTTTA
　　CTGACCGGATAGCAAAGTGA 56.4 214—266

TTF04 (CA)14
　　GACTGGAGTCGTCAGGCTTC
　　TGCCCCACATTGTTAGACTG 60.5 182—222

TTF05 (CA)15
　　CTAGTGGGTAGGTGGCAGGT
　　TGACTGGGAGAGACAGAGGAG 60.5 164—188

TTF06 (GA)13
　　GGCAGGTCAGGCACATTTAT
　　TCTCTACCTCACATTCTCTCATTCT 60.5 186—218

TTF07 (GT)13
　　ATGGGTAAGCCGATGGATTC
　　GTGTCAGCATTCCAGCTCCT 60.5 285—331

TTF08 (GT)18
　　GGGGAAATAAAGGGAGAAAGTG
　　TTTCTCCTGATCCGTTGACC 60.5 178—224

TTF09 (TC)19
　　AAGACGCCACGGAAACTTTA
　　GAGGTGGGACTGTGTGGAAT 56.9 269—319

TTF10 (TC)6(TG)5
　　FAAACAGGCTCGCCAATTTC
　　TCACCCACACACTCTTATTCTCTC 55.9 255—291

EST13 (AC)14
　　TCTTTCACAAACAAACCCTT
　　GGATTATCAAACGCGGACT 57   209—266

EST23 (AC)12
　　GCGATCATCAAGGCAACG
　　AGATTCATCAGCTCCTGTAGTGT 55   265—352

EST37 (TG)8
　　CACAAACCATAAACACAG
　　AATGCCCATAAAACACAC 62   147—216

EST66 (GT)20
　　TCAATCAGGCATAAACAT
　　AACTAACTAGCACGCAAA 60   290—349

Mam03 (CA)18
　　TTGCAGGTACTGTGGGAAAA
　　AGCAACATGCAAACATCAAA 60   231—324

Mam25 (AC)5(AC)14
　　TCACACCAACAACACCGAAT
　　CCTTGTTTTCTCCAGGCATC 62   166—252

注: TTF1—TTF10、Mam03—Mam25和EST13—66分别来源于文献[11]、[12]、[13]
Note: TTF1—TTF10, Mam03—Mam25 and EST13—EST66 are microsatellite primers and are respectively from reference [11], [12]

and [13]
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0.4 mmol/L), 上下游引物各0.5 μL (10 μmol/L),
0.5 μL模板DNA (30—50 ng), 3.5 μL ddH2O。

PCR反应Eppendorf Master cycler ep gradients型
PCR仪上进行, 反应程序为94℃预变性5min, 94℃
30s, 50—65℃(退火温度参照表 1中的引物信息进

行调整) 30s, 72℃ 30s, 30 个循环, 最后 72℃延伸

10min。
1.5    PCR产物凝胶电泳检测

PCR产物电泳在8%的非变性聚丙烯酰胺凝胶

上进行, 胶片规格为195 mm (长)×120 mm (宽)×
1 mm (厚)。电泳条件: 电泳缓冲液为1×TBE, 电压

200 V, 电泳1.5—2h。产物上样量均为1 μL, DNA
Marker (50 bp DNA Ladder)上样量为0.5 μL。电泳

完成后使用硝酸银染色, 参照高东等
[15]

的染色方法

并稍加修改。最后将胶片置于灯箱, 进行拍照和保存。

2    结果

2.1    五个群体的SSR扩增结果

本研究筛选出多态性良好的16对微卫星引物,
均能扩增出条带清晰、稳定的PCR产物, 且均表现

为多态。并筛选出了引物TTF3、TTF4、TTF10以
及Mam25, 4对可以区分5个群体的特异性引物。图 1
为引物TTF3在5个群体中的扩增电泳图谱, 图 2为
引物Mam25在5个群体中的扩增电泳图谱。通常利

用多态信息含量、等位基因数和杂合度来衡量遗

传标记的多态性
[16]

。衡量群体遗传变异通常用杂

合度作为最合适参数
[17]

。利用这16对引物对这5个
群体共150个样进行扩增分析, 团头鲂、三角鲂、

翘嘴鲌、团头鲂♀×翘嘴鲌♂、三角鲂♀×翘嘴鲌

♂5个群体分别扩增出57、58、55、64、69个等位

基因, 每个位点检测到1—5个不等的等位基因数,
平均等位基因数(Na)分别为3.56、3.63、3.44、
4.00和4.31, 平均观测杂合度(Ho)分别为0.3510、
0.3757、0.3175、0.3818和0.4079, 平均期望杂合度

(He)分别为0.6182、0.6290、0.5921、0.6490和
0.6825, 平均多态信息含量(PIC)分别为0.5354、
0.5367、0.5258、0.5785和0.6067。具有较高的多

态性(PIC>0.5000), 能够在分子层面上反应出各个

群体间的遗传关系(表 2、表 3)。从这些遗传参数

中可得出, 遗传多样性高低依次为三角鲂♀×翘嘴

鲌♂>团头鲂♀×翘嘴鲌♂>三角鲂>团头鲂>翘嘴鲌,
即三角鲂♀×翘嘴鲌♂的最高, 翘嘴鲌的最低。

2.2    遗传多样性分析

5个群体间的遗传距离和Nei’s遗传相似性(表
4)利用Popgene (Version1.32)软件计算, 5个群体间

的Nei’s遗传相似系数为0.4207—0.9183, 遗传距离

为0.0853—0.5204。其中团头鲂和三角鲂相似性系

数最高, 为0.9183; 团头鲂和翘嘴鲌相似性系数最

低, 为0.4207。图 3为5个群体间的UPGMA聚类关

系, 利用MEGA5.1根据5个群体间Nei’s遗传距离所

构建, 结果显示团头鲂与三角鲂首先聚类; 团头鲂

♀×翘嘴鲌♂与三角鲂♀×翘嘴鲌♂首先聚类, 然后两

大类聚为一支, 最后与翘嘴鲌聚为一支。其中, 团
头鲂和三角鲂遗传距离最近, 为0.0853; 团头鲂与

翘嘴鲌遗传距离最远, 为0.5204。

3    讨论

通过部分不同鱼类属间或种间的亲本杂交, 可
得到具有亲本优良性状的杂种子代

[1]
。据目前统

计, 有关团头鲂、三角鲂以及翘嘴鲌的杂交组合主

要有团头鲂(Megalobrama amblycephala)(♀)×鳜
(Siniperca chuatsi)(♂)[18]

、鳙(Aristichthy nobilis)
(♀)×团头鲂(♂)及其反交

[19]
、草鱼(Ctenopharyn-

godon idellus)(♀)×团头鲂(♂)[20, 21]
、草鱼(♀)×三角

鲂(M. terminalis)(♂)[22, 23]
、鲢(Hypophthalmichthys

molitrix)(♀)×团头鲂(♂)及其反交
[24, 25]

、鲤(Cyp-
rinus carpio)(♀)×团头鲂(♂)[26—28]

、长春鳊(Parab-
ramis pekinensis)(♀)×三角鲂(♂)[6]

、团头鲂(♀)×长
春鳊(♂)[29]

、红鳍鲌(Culter erythropterus)(♀)×团头

鲂(♂)[30]
、广东鲂(Megalobrama hoffmanni )(♀)×团

头鲂(♂)[31, 32]
、三角鲂(♀)×团头鲂(♂)及其反交

[33]
、

海南红鲌(E. pseudobrevicauda)(♂)×翘嘴红鲌

(♀)[34]
、翘嘴鲌(♀)×团头鲂(♂)[7]

、团头鲂 (♀)×黄尾

密鲴(Xenocypris daviodi)(♂)[35]
、团头鲂(♀)×丁鱥

242 bp

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 1011121314151617181920

 
图 1   TTF3在5个群体中的PAGE图谱

Fig. 1   PAGE analysis by primers TTF3 in 5groups
M. PBR322 DNA/MspΙ; 1－4. 团头鲂; 5－8. 三角鲂; 9－12. 翘
嘴鲌; 13－16. 团头鲂♀×翘嘴鲌♂; 17－20. 三角鲂♀×翘嘴鲌♂;
下同

M. PBR322 DNA/MspΙ; 1－4. Megalobrama amblycephala;
5—8. Megalobrama terminalis; 9—12. Erythroculter ilishae-
formis; 13—16. Megalobrama amblycephala♀×Erythroculter
ilishaeformis♂; 17—20. Megalobrama terminalis ♀×Erythro-
culter ilishaeformis♂; the same applies below

217 bp

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 1011121314151617181920

 
图 2   Mam25在5个群体中的PAGE图谱

Fig. 2   PAGE analysis by primers Mam25 in 5 groups
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(Tinca tinca)(♂) [36]
及其反交等。这些杂交组合均

可受精并获得鱼苗, 但子代的可育性以及成活率有

所差异。总之, 鱼类有着相对复杂遗传结构, 很难

全部了解, 因此, 鱼类的远缘杂交具有良好的发展

前景, 可以利用更多的鱼类进行远缘杂交, 获得更

多具有杂种优势的良种。

表 2    五个群体的微卫星位点的等位基因数、多态信息含量

Tab. 2    Number of alleles (Na) and the polymorphism information content (PIC) of microsatellite loci

位点
Locus

等位基因 Na 多态信息含量 PIC
A B C D E A B C D E

TTF01 4.00 3.00 3.00 5.00 5.00 0.5717 0.5269 0.5269 0.7056 0.7101
TTF02 3.00 4.00 4.00 4.00 5.00 0.4822 0.6075 0.5973 0.6594 0.5714

TTF03 4.00 5.00 3.00 3.00 4.00 0.6387 0.5544 0.5424 0.5713 0.5786

TTF04 4.00 5.00 5.00 5.00 5.00 0.4848 0.7185 0.7220 0.7154 0.6357

TTF05 3.00 4.00 4.00 5.00 4.00 0.4918 0.5637 0.5739 0.6345 0.6799

TTF06 3.00 4.00 3.00 4.00 4.00 0.5599 0.4213 0.4414 0.4848 0.6528

TTF07 3.00 5.00 4.00 4.00 5.00 0.4781 0.6216 0.5039 0.5048 0.5954

TTF08 3.00 1.00 1.00 4.00 5.00 0.4414 0.3750 0.4211 0.4021 0.6765

TTF09 4.00 3.00 3.00 4.00 4.00 0.6038 0.4918 0.4600 0.5882 0.6569

TTF10 3.00 3.00 5.00 4.00 5.00 0.4918 0.4778 0.6254 0.5958 0.6816

EST13 4.00 4.00 4.00 4.00 4.00 0.5747 0.6819 0.6707 0.5945 0.5809

EST23 3.00 5.00 4.00 4.00 3.00 0.5150 0.7185 0.5418 0.5424 0.6207

EST37 5.00 3.00 3.00 4.00 4.00 0.5580 0.5478 0.4414 0.5973 0.5718

EST66 5.00 3.00 3.00 5.00 5.00 0.7427 0.3976 0.4202 0.6454 0.6989

Mam03 3.00 3.00 3.00 3.00 4.00 0.4211 0.4415 0.4414 0.5052 0.4211

Mam25 3.00 3.00 4.00 2.00 3.00 0.5111 0.4414 0.4842 0.5098 0.3750

平均 3.56 3.63 3.44 4.00 4.31 0.5354 0.5367 0.5258 0.5785 0.6067

表 3    五个群体的微卫星位点的观测杂合度、期望杂合度

Tab. 3    Observed heterozygosity (Ho) and expected heterozygosity (He) of microsatellite loci

位点
Locus

观测杂合度Ho 期望杂合度He

A B C D E A B C D E

TTF01 0.2384 0.3503 0.2328 0.3847 0.3847 0.6153 0.6497 0.6153 0.7616 0.7672
TTF02 0.2740 0.4164 0.3463 0.3294 0.3153 0.6706 0.5836 0.6847 0.7260 0.6537

TTF03 0.3463 0.2989 0.3362 0.3734 0.3638 0.6266 0.7011 0.6362 0.6537 0.6638

TTF04 0.2294 0.4141 0.2972 0.2249 0.2266 0.7751 0.5859 0.7734 0.7706 0.7028

TTF05 0.2972 0.4102 0.2655 0.3486 0.3734 0.6514 0.5898 0.6266 0.7028 0.7345

TTF06 0.4141 0.3576 0.2842 0.4458 0.4610 0.5542 0.6424 0.5390 0.5859 0.7158

TTF07 0.4435 0.4186 0.3294 0.4000 0.3090 0.6000 0.5814 0.6910 0.5565 0.6706

TTF08 0.5175 0.4458 0.2616 0.4599 1.0000 0.5401 0.5542 0.0000 0.4825 0.7384

TTF09 0.3441 0.3181 0.2780 0.4328 0.4102 0.5672 0.6819 0.5898 0.6559 0.7220

TTF10 0.3429 0.4102 0.2565 0.4328 0.4328 0.6944 0.5898 0.5672 0.6571 0.7435

EST13 0.3435 0.3469 0.3407 0.2661 0.2559 0.7339 0.6531 0.7441 0.6565 0.6593

EST23 0.3734 0.3949 0.3023 0.3695 0.2277 0.6305 0.6051 0.7723 0.6266 0.6977

EST33 0.3379 0.3633 0.3503 0.4458 0.3695 0.5542 0.6367 0.6305 0.6621 0.6497

EST66 0.2949 0.2090 0.2480 0.4616 0.5045 0.5384 0.7910 0.4955 0.7051 0.7520

Mam03 0.4006 0.4599 0.4599 0.4458 0.4458 0.5542 0.5401 0.5542 0.5994 0.5401

Mam25 0.4175 0.3972 0.4915 0.4153 0.4458 0.5847 0.6028 0.5542 0.5825 0.5085

平均 0.3510 0.3757 0.3175 0.3818 0.4079 0.6182 0.6290 0.5921 0.6490 0.6825
注: A. 团头鲂; B.三角鲂; C. 翘嘴鲌; D. 团头鲂♀×翘嘴鲌♂; E. 三角鲂♀×翘嘴鲌♂
Note:  A. Megalobrama  amblycephala;  B. Megalobrama  terminalis;  C. Erythroculter  ilishaeformis;  D. Megalobrama  amblycephala

♀×Erythroculter ilishaeformis♂; E. Megalobrama terminalis♀×Erythroculter ilishaeformis♂
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本研究表明, 遗传多样性和遗传潜力可通过期

望杂合度(He)、观测杂合度(Ho)、等位基因的数目

(Na)和多态性信息含量(PIC)等遗传参数反映出

来
[37]

。李思发等
[38]

研究表明杂交种表现性状会产

生杂交优势, 杂交鱼具有比双亲更为丰富的多态

性。不同标记数和样本数量对遗传参数的影响很

大
[39], 本研究5个群体在相同样本数量的条件下, 平

均等位基因数(Na)分别为3.56、3.63、3.44、4.00和
4.31, 平均观测杂合度(Ho)分别为0.3510、0.3757、
0.3175、0.3818和0.4079, 平均期望杂合度(He)分别

为0.6182、0.6290、0.5921、0.6490和0.6825, 平均

多态信息含量(PIC)分别为0.5354、0.5367、0.5258、
0.5785和0.6067。杂交群体的平均多态信息含量均

大它们的亲本群体, 这可能是由于杂交子代整合了

亲本的基因组。杂交群体平均多态信息含量

(PIC)>0.5000。在通常情况下, PIC>0.5000为高度

多态, 0.2500<PIC<0.5000为中度多态, PIC<0.2500
为低度多态

[40]
。综合各个遗传参数可以得出, 杂交

群体具有较高的遗传多样性。

利用UPGMA法对5个群体进行聚类分析, 结果

显示团头鲂与三角鲂首先聚类, 团头鲂♀×翘嘴鲌

♂与三角鲂♀×翘嘴鲌♂首先聚为一支, 这2大支聚

类后又与翘嘴鲌聚类。通过聚类分析可以看出团

头鲂与三角鲂遗传距离最近, 2种杂交子代遗传距

离最近, 而翘嘴鲌与其他群体遗传距离较远。团头

鲂和三角鲂属鲂属, 而翘嘴鲌属鲌属, 属内遗传距

离要近于属间, 这一点与结果相符。2种杂交子代

聚类后先与母本聚类后的一支聚类, 这是因为远缘

杂交获得的子代都会有一定的形态差异
[33, 34, 41], 双

亲提供的遗传物质不相等。团头鲂♀×翘嘴鲌与母

本团头鲂的遗传相似系数为0.7653, 与父本翘嘴鲌

的遗传相似系数为0.6566; 三角鲂♀×翘嘴鲌♂与母

本三角鲂的遗传相似系数为0.7224, 与父本翘嘴鲌

的遗传相似系数为0.6213。2种杂交鱼的在遗传上

都有些偏向母本, 但亲本偏向性都不算很大, 整合

了亲本的优良基因
[42], 但继承母本的遗传物质较多

一些, 具有母本效应
[38], 这为定向育种提供了一定

帮助。

孟德尔分离定律指出在生物的体细胞中, 控制

同一性状的遗传因子成对存在, 不相融合; 在形成

配子时, 成对的遗传因子发生分离, 分离后的遗传

因子分别进入不同的配子中, 随配子遗传给后代。

通过引物TTF3在5个群体中的扩增电泳图谱以及

引物Mam25在5个群体中的扩增电泳图谱可以看

出, 杂交子代均可扩增出清晰条带。通过对杂交子

代和亲本的基因型分析, 杂交子代的等位基因均来

源于亲本, 杂交子代通过杂交组合产生了新的基因

型, 符合孟德尔分离定律。

鱼类种质资源的研究对生物多样性的保护具

有重要意义, 实验筛选出具有特异性的TTF3、TTF4、
TTF10以及Mam25四对引物, 对于群体的鉴定、种

质资源保护和有效的开发利用提供了一定的参

考。目前, 有研究表明鳊鲂杂种较双亲有明显生长

优势
[ 6 ] ,  本实验数据显示三角鲂×翘嘴鲌和团头

鲂×翘嘴鲌的杂交群体具有较高的遗传多样性, 可
以使鱼类遗传育种的基因库得到一定的拓展, 使原

种的有利基因得到充分利用, 对于原种来说具有明

显杂交优势。本实验对三角鲂×翘嘴鲌和团头

鲂×翘嘴鲌的杂交育种实践应用提供了理论依据。
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Abstract: To guide breeding of Megalobrama terminalis, Megalobrama amblycephala and Erythroculter ilishaeformis,
two hybrids Megalobrama amblycephala×Erythroculter ilishaeformis, Megalobrama terminalis×Erythroculter ilishae-
formis and their parents were analyzed using sixteen microsatellite markers. The mean value of number of alleles (Na)
were 3.56, 3.63, 3.44, 4.00 and 4.31, respectively. The mean value of observed heterozygosity (Ho) were 0.3510,
0.3757, 0.3175, 0.3818, and 0.4079, respectively. The mean value of expected heterozygosity (He) were 0.6182, 0.6290,
0.5921, 0.6490 and 0.6825, respectively. And the average value of polymorphism information content (PIC) were
0.5354, 0.5367, 0.5258, 0.5785, and 0.6067, respectively. The average value of polymorphism information content
(PIC) of two hybrid population were higher than their parent Megalobrama amblycephala, Megalobrama terminalis
and Erythroculter ilishaeformis, indicating a high genetic diversity. The unweighted pair-group method with arithmetic
means (UPGMA) showed that populations of the Megalobrama amblycephala and Megalobrama terminalis first
grouped  together,  and  that  Megalobrama  amblycephala♀×Erythroculter  ilishaeformis♂  and  Megalobrama
terminalis♀×Erythroculter ilishaeformis♂ first grouped together, and then they clustered with the Erythroculter ilishae-
formis. In addition, the farthest genetic distance (0.5204) was between Megalobrama amblycephala and Erythroculter
ilishaeformis, and the nearest genetic distance (0.0853) was between Megalobrama amblycephala and Megalobrama
terminalis. According to the genetic identity analysis, two hybirds groups showed the maternal effect. The alleles of
two hybirds were from their parents based on genetic analysis. Particularly, microsatellite primers TTF3, TTF4, TTF10,
and Mam25 identified 5 groups. Our results provide important value in breeding, germplasm resources preservation,
and germplasm identification of Megalobrama terminalis×Erythroculter ilishaeformis and Megalobrama amblyce-
phala×Erythroculter ilishaeformis.

Key words: Megalobrama amblycephala; Megalobrama terminalis; Erythroculter ilishaeformis; Genetic structure;
Microsatellite
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