
第 33卷 第 4期 水 生 生 物 学 报 Vol133 , No14

2 0 0 9年 7月 ACTA HYDROB IOLOGICA SIN ICA Jul1, 2 0 0 9　

收稿日期 : 2007211219;修订日期 : 2008212216

基金项目 :中国科学院知识创新工程重要方向项目 (编号 : KSCX2SW 2125) ;湖北省科技基础条件平台专项资助

作者简介 :邵燕 (1979—) ,女 ,山东省莱阳市人 ;博士 ;主要从事鱼类学研究。E2mail: shaoyan79@1631com

通讯作者 :王剑伟 ,副研究员 , 博士 ; E2mail: wangjw@ ihb1ac1cn

DO I号 : 1013724 /SP1J1000012009140649

稀有 鲫近交系微卫星多态性分析

邵　燕 1, 2, 3　王剑伟 1　何勇凤 1, 2　曹文宣 1　童金苟 1

(11中国科学院水生生物研究所 ,武汉　430072; 21中国科学院研究生院 ,北京 100039; 31滨州学院 ,滨州　256603)

摘要 :利用 17对微卫星引物对稀有 鲫 (Gobiocypris rarus)野生群体和近交系 F20和 F22进行了遗传分析。结果表

明在野生群体中 17个微卫星位点均为多态位点 ,但在 F20中仅有 6个多态位点 , F22中则仅有 4个多态位点。在

野生群体中共检测到 64个等位基因 , F20、F22分别为 26、21个。近交系的平均基因纯合率均较高 ,其中 F20为

86118% , F22达 91196% ,而野生群体平均基因纯合率为 46184%。近交系平均杂合度和平均多态信息含量均较野

生群体低。在近交系 F20和 F22中 ,群体间遗传相似性指数最大 ,其遗传距离最小 ,说明二者之间的亲缘关系最

近。HAN系遗传多样性明显降低 ,已具有较高的遗传纯度。
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　　随着科研水平的提高 ,科学实验对实验动物的

等级和质量要求更加严格 ,提供合格的高等级、高质

量实验动物已成为科研活动中极其重要的一项工

作。实验动物近交系因具有遗传上的基因纯合性、

表型一致性等特点 ,能够提高许多实验的重复性和

稳定性 ,因此广泛地应用于各领域的研究中。近交

系鉴定及遗传质量监测的方法包括形态学检测、细

胞遗传标记检测、生化标记检测、免疫标记检测、

分子遗传标记检测等 ,各种方法都有其优点和局

限。我国《实验动物 2哺乳类实验动物的遗传质量
控制》规定生化标记检测和皮肤移植法为必检项

目 [ 1 ]。对于鱼类实验动物 ,目前尚没有统一的方

法及标准。

稀有 鲫 (Gobiocypris raru s)是我国特有的小型

鲤科鱼类 ,它具有许多作为实验动物的优点 ,有望成

为我国乃至世界通用的一种鱼类实验动物 [ 2, 3 ]。目

前 ,本实验室采用兄妹交配的方式培育的近交系已

至 23代。参照国家标准《实验动物 2哺乳类实验动
物的遗传质量控制》中近交系的命名法则 ,作者将

该近交系命名为 HAN系。HAN取名于“汉 ”的拼

音 ,包括三层含义 :一是该品系的原种采自稀有 鲫

的模式产地四川省汉源县 ,取汉源之“汉”音 ;二是

该品系是中国科学院水生生物研究所在武汉培育

的 ,取武汉之“汉”音 ;三是稀有 鲫是我国特有的

物种 ,是我国自主开发的鱼类实验动物 ,取中文汉字

之“汉”音。为了获取近交系的遗传背景资料库 ,检

测近交系的遗传纯合度 ,建立稀有 鲫品系鉴定的

方法 ,作者从鱼体外部形态、骨骼形态、免疫学标记、

生化标记、分子遗传标记等层次对 HAN系的遗传质

量进行了检测 [ 4 ]
,本文报道了利用微卫星技术进行

分子遗传标记检测的研究结果。

1　材料与方法

111　材料　实验所用稀有 鲫共 80尾。其中 ,野

生个体于 2006年 1月采于四川省汉源县 , 30尾 ;近

交 HAN系为实验室培育近交至第 20代个体 ( F20)

20尾 ,第 22代个体 ( F22) 30尾。

112　方法

11211　基因组 D NA的提取和检测 　背部肌肉组

织中 DNA的提取方法参照标准平衡酚 2氯仿抽提程
序进行 [ 5 ]。紫外分光光度计和琼脂糖凝胶电泳检

测基因组 DNA的质量和浓度 ,置于 - 20℃冰箱中保

存备用。

11212　微卫星 PCR扩增及产物检测 　选用 19对
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引物进行 PCR扩增 ,其中 4对为本实验室设计的稀

有 鲫特异性引物 ( GR082GR25) , 15对由廖小林等

设计 ( Gra012Gra30) [ 6 ]。引物序列及其 PCR扩增条

件 (表 1 )。 PCR反应总体积为 10μL,其中 10 ×

PCR buffer 1μL, dNTP ( 215 mmol/L ) 018μL,上游引

物 ( 5 pmol/μL ) 1μL,下游引物 ( 5 pmol/μL ) 1μL,

Taq酶 ( 2 U /μL ) 0125μL, DNA模板 ( 012 mg/μL )

011μL,灭菌双蒸水 4195μL。 PCR反应程序 : 94℃

预变性 5 m in, 94℃变性 30 s,退火 40 s, 72℃延伸

40 s, 35个循环 , 72℃充分延伸 10m in。反应产物经

10%的非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳 ,然后 Gene Gen2
ius凝胶成像系统扫描、拍照。

表 1　19对微卫星引物的名称、序列及 PCR反应条件

Tab11　Primer sequence and conditions of PCR of 19 m icrosatellite loci

位点

Locus

基因库登录号

Genbank

Accession No.

重复序列

Repeat motif

引物序列 (5′23′)

Primer sequence

退火温度 Annealing

temperature (℃)

GR08 EFF555327 ( TCAA) 14 TCA (ATCC) 6 F: AATCTCCAATCCCAATACTGTCTG 58

R: CACACTAGCAATAATGCAAGTAAGC

GR09 EFF555328 ( GT) 5 F: TTTTCACCGCTAGTGGTCTTT 58

R: TGATATGATCAAACAGTGCTGC

GR22 EFF555331 (AC) 11 F: AACCCAGTTTTGAGCAACCTG 59

R: CTCTGTGACTTCCACCATACGC

GR25 EFF555332 ( GATA) 28 F: TGAATGCTGGGTCTCATTTG 58

R: CAGGAAGATTGCAAGTAAGCA

Gra01 DQ490140 (CA) 10 CG(CA) 4 F: TGGATCTAATGTCTCCCCATTT 63

R: GCACAGCAATGAAAGCATGA

Gra02 DQ490141 (CA) 17 F: GGTTCTGGGAGATTCTTTGGA 63

R: GCGGTTCTCTTCAAATGAGC

Gra03 DQ490142 (CA) 9 F: CGCAGTAAAGGGGTGACACT 63

R: CGAATCATGCCCTCAATTTT

Gra04 DQ490143 ( GT) 14 F: TTGACCTCTCACCCTGCTTT 55

R: CACGGCTTCTTTCTTCTTGC

Gra06 DQ490145 ( GT) 10 F: ATTTTGCGGGGTTATGACAG 55

R: TGGTTTTCCGACAGTGTTCA

Gra08 DQ490146 ( GT) 12 F: GCCCTGACAATTTGATTGGT 52

R: GCTGGGCTAACATATGTGCTG

Gra15 DQ490147 (CA) 5 TA (AC) 17 F: CGCCCTGTTGTGTTACCTTT 50

R: TGGCCCATCAAGCATACATA

Gra16 DQ490148 (AC) 11 F: GGTTAGGACCAGTGGCAAAA 50

R: TTAATGCAGCTCCCCCTAGA

Gra17 DQ490149 ( TG) 3 TT( TG) 8 F: CTCATGCTTCCATTGTGATAGG 54

R: GGAATCAGGGTCAAAAGCAG

Gra19 DQ490150 ( TG) 11 F: AAAGCCCATCCAGTCATCTG 55

R: AGCTTGTCCCAGCAGACAGT

Gra20 DQ490151 (CA) 10 F: TTGTGAGAGGCTTCATGTGC 55

R: GAAGGGGTCAGCAGGATACA

Gra21 DQ490152 (CA) 10 F: TCCTTCGTAAAGCCTCTCTGA 55

R: CCAGAGGCAATAATCATTTGAA

Gra25 DQ490154 ( TG) 9 F: CTGGAGGGTCGGGACTTTAT 55

R: GCAGCAGAACTGAACCCACT

Gra27 DQ490156 ( TG) 8 TA ( TG) 8 F: GAAAAGCCAAAATCCACGTC 54

R: TGCAAAATGGTGTAGCGAGA

Gra30 DQ490157 (AC) 11 F: TTAGCACACGCAAAGGAATG 55

R: CAATGCATCTGTCACATCCTG
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11213　数据统计与分析　根据聚丙烯酰胺凝胶上

DNA泳动距离进行结果判读 ,泳动距离最长的带设

为“1”,依此类推。DNA泳动距离一致的 ,即表现为

单态性 ,若有差异即为多态性。参考分子量大小 ,统

计每个个体在所研究基因位点上表现出的多态性条

带数目 ,确定等位基因数目。

统计各群体的等位基因组成 ,利用 PO P2
GEN E310软件计算各微卫星位点在群体中的基

因频率分布情况 ,计算基因纯合率、各群体的平

均杂合度和平均多态信息含量 [ 7 , 8 ]和各群体间的

遗传距离 [ 9 ]。根据遗传距离 ,运用 TFPGA软件

采用非加权组平均法 ( U nweigh ted Pair Group

m ethod using arithm etic A verage, U PGMA )进行聚

类分析。

2　结　果

211　等位基因组成

本研究选用了 19对引物对野生和近交稀有

鲫进行了遗传变异分析。其中 ,引物 Gra17、Gra21

的扩增效果较差 ,剩余的 17对引物具有稳定的扩增

效果 ,均能稳定重复地扩增出相应的 PCR产物。部

分扩增图谱 (图 1)。

图 1　野生和近交稀有 鲫在 GR08基因位点上的遗传差异

Fig11　Genetic diversity of locus GR08 in wild and inbred

Gobiocypris rarus

a:野生群体 W ild population; b: HAN系 F20 the 20 th generation of

inbred strain HAN; c: HAN 系 F22 the 22ed generation of inbred

　　　　 strain HAN

稀有 鲫 17个微卫星位点的等位基因数和基

因频率 (表 2)。17对微卫星引物在野生群体中共

　　　　

检测到 64个等位基因 ,在 HAN系 F20、F22中检

测到的等位基因数各为 26、21。在野生群体中每

个位点的等位基因数从 2个到 6个不等 ,而在

HAN系 F20、F22中等位基因数为 1—2个。其中 ,

11对引物在 HAN系 F20中探测到的等位基因数

均为 1,而在 HAN系 F22中则发现有 13对引物在

其所有个体中只扩增出一条 DNA 带。 GR09、

Gra03、Gra08、Gra15、Gra19、Gra25、Gra27、Gra30

的扩增图谱在 HAN系 F20、F22之间无差异 ,呈现

了高度的一致性 ,且所有的个体都只扩增出一条

带 ,基因呈现纯合。

212　遗传变异分析

根据微卫星位点的基因分型结果 ,稀有 鲫不

同群体的平均基因纯合率 (表 3)。17个微卫星位

点的平均基因纯合率分别为野生群体 46184%、

HAN系 F20 86118%、HAN系 F22 91196%。HAN

系 F20、F22的基因纯合率明显高于野生群体的 ,说

明稀有 鲫经过长期的近交已达到了很高的近交程

度 ,近交对基因的纯化具有明显的效果。遗传杂合

度能够反映群体在各位点的遗传变异情况 ,是度量

群体遗传变异的一个理想参数。从表 3中可以看

出 ,野生群体的平均杂合度为 015744,明显高于

HAN系 F20、F22,说明其遗传多样性较丰富。在所

研究的 17个微卫星位点中 ,野生群体、HAN系 F20、

近交 F22的平均多态信息含量分别为 015252、

013838、013837。野生种群的平均多态信息含量最

高 ,说明野生种群存在较大的变异度 ,具有丰富的遗

传多态性。

213　遗传相似性指数和遗传距离分析

依据 17个微卫星位点 PCR扩增结果 ,计算出

群体间的遗传相似性指数和遗传距离 (表 4)。从表

可见 ,群体间遗传相似性指数最大的为 HAN系 F20

和 F22的 018104,其遗传距离最小为 012102,说明

二者的亲缘关系最近 ;野生群体和 HAN系 F22的遗

传距离最大 ,遗传相似性指数最小 ,说明二者的遗传

变异程度是群体中最大的 ,亲缘关系较远 ;而野生群

体和 HAN系 F20的遗传距离和遗传相似性指数介

于上述二者之间。

214　聚类分析

根据遗传距离 ,用 UPGMA法对稀有 鲫进行

了聚类分析 (图 2)。3个群体明显的分为近交和野

生两种类型。
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表 2　稀有 鲫 17个微卫星位点的等位基因频率

Tab12　A llele frequencies of 17 m icrosatellite loci in Gobiocypris rarus

位点

Locus

等位

基因

A llele

群体 Populations

W ild F20 F22

位点

Locus

等位

基因

A llele

群体 Populations

W ild F20 F22

GR08 1 010333 010000 010000 Gra08 1 011167 010000 010000

2 010000 016500 012500 2 011167 110000 110000

3 012667 010000 010000 3 017667 010000 010000

4 011667 013500 017500 Gra15 1 012500 010000 010000

5 013000 010000 010000 2 010400 110000 110000

6 012333 010000 010000 3 010335 010000 010000

GR09 1 010500 010000 010000 4 013167 010000 010000

2 013500 010000 010000 Gra16 1 010333 010000 010000

3 011667 010000 010000 2 010333 015000 015667

4 014333 110000 110000 3 011000 010000 010000

GR22 1 013667 014750 010000 4 017167 015000 014333

2 016333 015250 110000 5 011167 010000 010000

GR25 1 016000 110000 010000 Gra19 1 012333 010000 010000

2 014000 010000 110000 2 011000 010000 010000

Gra01 1 012337 010000 010000 3 010333 010000 010000

2 012337 010000 010000 4 016333 110000 110000

3 012337 010000 010000 Gra20 1 013167 010000 010000

4 012667 110000 017667 2 015833 012000 010000

5 010333 010000 012333 3 010667 010000 010000

Gra02 1 016333 012500 014833 4 010333 018000 110000

2 011667 017500 015167 Gra25 1 012333 010000 010000

3 010167 010000 010000 2 013667 110000 110000

4 011000 010000 010000 3 012167 010000 010000

5 010833 010000 010000 4 011833 010000 010000

Gra03 1 011833 010000 010000 Gra27 1 011000 010000 010000

2 016833 110000 110000 2 015333 010000 010000

3 011333 010000 010000 3 013333 110000 110000

Gra04 1 011833 110000 010000 4 010333 010000 010000

2 012500 010000 110000 Gra30 1 010167 010000 010000

3 015667 010000 010000 2 010500 010000 010000

Gra06 1 015667 015250 010000 3 012167 010000 010000

2 014333 014750 110000 4 017167 110000 110000

表 3　稀有 鲫 17个微卫星位点的平均基因纯合率、平均杂合度和

　　　　 平均多态信息含量

Tab13　Mean rate of homozygote, mean heterozygosity and mean poly2

　　　　morphic information content for 17 m icrosatellites of Gobiocypris rarus

野生种群

W ild population

HAN系 F20

F20 of inbred

strain HAN

HAN系 F22

F22 of inbred

strain HAN

平均基因纯合率

Mean rate of

homozygote ( % )

48164 86118 91196

平均杂合度

Mean heterozygosity
015744 011597 011031

平均多态信息含量

Mean polymorphic

information content

015252 013888 013837

表 4　稀有 鲫群体间的遗传距离 (左下 )及遗传相似性指数

(右上 )

Tab14　The genetic distances ( lower2left triangle) and genetic sim ilarity

indices( upper2right triangle) among wild population and inbred strain of

　　　　 Gobiocypris rarus

野生种群

W ild population

HAN系 F20

F20 of inbred

strain HAN

HAN系 F22

F22 of inbred

strain HAN

野生种群

W ild population

— 016409
016107

HAN系 F20

F20 of inbred strain

HAN

014449 — 018104

HAN系 F22

F22 of inbred strain

HAN

014931 012102 —
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图 2　稀有 鲫三个群体的聚类分析图

Fig12　Cluster dendrogram among three populations of Gobiocypris rarus

3　讨　论

311　关于稀有 鲫群体内的遗传变异分析

近交使基因趋于纯合 ,平均基因纯合率在很大

程度上代表一个群体的近交程度。稀有 鲫 HAN

系 F20、F22的平均基因纯合率都远远大于野生种

群 ,这与近交系的近交程度均较高有关。由于长期

的近交 ,某些基因不断地被淘汰 ,基因型也渐趋于纯

合 ;并且在长期的室内培育过程中 ,由于没有外来血

缘的加入 ,从而也导致了遗传基因多样性的低水平。

Botstein, et a l1首先提出了衡量基因变异程度
高低的多态信息含量指标 :当 P IC > 015时 ,该位点

为高度多态位点 ; 0125 < P IC < 015时 ,该位点为中

度多态位点 ;当 PIC < 0125时 ,该位点为低度多态位

点 [ 8 ]。本研究中 HAN系 F20和 F22在 17个微卫星

位点的平均 P IC均低于 015,明显低于野生群体 (高

度多态 ) ,属于中度多态 ,表明可能由于长期的近交

使部分等位基因已丢失 ,因而基因位点多态性降低 ,

多态信息含量明显降低。在本研究中 ,野生群体平

均杂合度为 015744,远远高于 HAN系 F20、F22,其

遗传多样性较高。这与王剑伟等 [ 10 ]利用 RAPD技

术进行稀有 鲫野生和近交群体的遗传多样性分析

的研究中所取得的结果是一致的。

综上所述 ,稀有 鲫经过长期的近交已经达到

较高的近交程度 ,与野生种群相比遗传多样性明显

降低 ,较低的平均杂合度和平均多态信息含量以及

较高的平均基因纯合率 ,都表明近交系内大多数为

纯合位点 ,近交对稀有 鲫的遗传纯化已产生了明

显的作用。类似的结果在很多研究中都有报道。利

用微卫星技术对 20代兄妹连续交配的 SLA猪进行

研究发现 ,大量高度多态性位点的基因多样性降低 ,

而个体间的相似性却很高 [ 11 ] ;对 23个近交系鸡

M HC基因的研究 ,结果发现 42个微卫星位点的条

带共享率为 0174—0196,说明群体的一致性很

高 [ 12, 13 ]。对连续近交 6代猪的微卫星基因杂合度

进行了研究 ,结果发现基因杂合度由 0世代的

01616下降到 5世代的 01284。

需要说明的是 HAN系 F22中还有一小部分微

卫星位点未纯合 ,表现出一定的多态性。郑康等对

草鱼连续两代雌核发育群体基因组 DNA进行微卫

星比较分析发现 ,一代人工诱导雌核发育草鱼群体

中个体之间的基因型还不完全一致 ,表现出一定的

多态性 ,连续两代诱导后不仅所检测个体的基因位

点已完全纯合 ,并且各个体的基因型也完全一

致 [ 14 ]。因此 ,今后还需要对稀有 鲫继续进行近交

培育和繁殖 ,并定时进行检测。

312　关于稀有 鲫群体间的遗传变异分析

从各群体的等位基因组成可以评价其遗传背

景。17对引物在野生个体中共检测到 65个等位基

因 ,在 HAN系中只检测到 26个 ,表明近交过程中已

有大量等位基因丢失。其中 ,有 18个等位基因为三

者所共有 ,这些等位基因可能在整个基因组中比较

保守。HAN系中有较多的单态位点 ,其中 F20有 11

个 , F22有 13个 ,而它们共有的单态位点有 8个。

近交谱系分析发现 ,实验所采用的 F20和 F22并非

完全同支 ,它们的前 18代是相同的 ,但从第 19代起

属于不同的分支 ,因此基因纯合的速率 (与亲本基

因型是否纯合有关 )以及纯合的基因位点都会有差

异 ,但是随着近交世代的增加 ,杂合基因型将进一步

淘汰 ,基因纯合程度越来越高。

此外 ,在微卫星位点 GR08中 , HAN系 F20、F22

在 147—164 bp之间有一个等位基因 ,但在野生个

体中没有。近期研究表明 ,在对 1997年、2006年采

自汉源的各 30尾标本的检测中也未发现该等位基

因 (内部资料 ) ,因此推测近交过程中发生了基因突

变。如果该等位基因在今后的近交培育中得以保留

并纯合 ,可以作为 HAN系的一个鉴别标记。

313　应用微卫星标记进行稀有 鲫近交系的遗传

检测

近交系动物是基因高度纯合的动物群体 ,其等

位基因纯合度理论上可达到 9918% ,基因纯合性和

同基因性是近交系的显著特点。以微卫星的侧翼序

列设计的引物进行 PCR扩增 ,然后用聚丙烯酰胺凝

胶分离 PCR产物 ,可以从分子水平上直接反映近交

系的基因纯合度及同基因性。

生化标记检测是近交系遗传质量控制中最为常

用的方法 ,这一方法是检测同工酶或异构蛋白的变

化来推测的基因变化。由于同工酶基因位点是编码
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区 ,受环境的选择压力较大 ,不易发生变异 ,可以检

测的多态位点较少 ,在很大程度上低估了整个基因

组的遗传变异水平。A sahida, et a l1利用 PCR2
RFLP

[ 15 ]和 Fujio, et a l1利用同工酶标记都没有检
测到牙鲆自然群体间的遗传差异 [ 16 ]

,而 Sekino, et

a l1利用 11个微卫星引物成功的检测到不同地理种

群间的遗传差异 [ 17 ]。因而 ,生化标记与直接从

DNA分子水平进行检测的微卫星标记相比 ,明显存

在着许多弊端 ,如准确度、灵敏度低 ,反映的遗传概

貌有限等。利用微卫星标记对近交系动物的检测不

仅简便、快捷 [ 18 ] ,而且微卫星标记具有高度的多态

性和丰富的可供个体识别标志的微卫星位点 ,能够

比较全面的反映基因组的遗传及变异情况 ,近年来

已在水生动物家系鉴定、哺乳类实验动物品系鉴定

上得到应用 [ 7, 13, 19, 20 ]。如在小鼠的基因图谱中已包

含了 7337个微卫星 DNA ,其中有 6580个具有多态

性 [ 19 ]。因此 ,随着微卫星 DNA多态性研究的不断

深入 ,微卫星 DNA将会被广泛应用于近交系的遗传

检测中。在本研究中选用 17个微卫星位点对稀有

鲫近交系进行遗传检测 ,发现近交系的遗传组成

与野生群体相比已发生了较大的变化 ,通过近交稀

有 鲫的遗传纯度已有了很大的提高。利用微卫星

分子标记可以对稀有 鲫近交系的近交程度进行评

价 ,而且为进一步的品系培育提供了遗传学资料 ,同

时也为其实验动物化提供了遗传学依据。
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THE APPL ICAT IO N O F M ICRO SATELL ITE M ARKERS O N GENET IC

QUAL ITY CO NTROL O F AN I NBRED STRA I N O F GOB IOCYPR IS RARUS

SHAO Yan
1, 2, 3

, WANG Jian2W ei
1
, HE Yong2Feng

1, 2
, CAO W en2Xuan

1
and TONG J in2Gou

1

(11 Institu te of Hydrobiology, Chinese A cadem y of Sciences, W uhan　430072;

21 Graduate School of the Chinese Academ y of Sciences, B eijing 100039; 31 B inzhou U niversity, B inzhou　256603)

Abstract: Genetic homogeneity is the basic demand for an inbred strain of laboratory animal, which could be detected in

multi2levels, including morphology, cytogenetics, biochem istry, immunogenetics, molecular genetics and so on1 B iochem2
ical markers and skin grafting were recommended methods for genetic quality control of mammalian animals in the national

standard GB14923—20011 However, no p rescrip tive methods were destined for monitoring genetic quality of aquatic labo2
ratory animals1 Gobiocypris rarus is an endem ic cyp rinid fish in China, distributed only in Sichuan Province1 Because this

species has many attractive attributes, including sensitivity to chem icals, small size, eurythermal, easily to be cared in la2
boratory, short life cycle ( about 4 months) and so on, it has been widely used in many researches of fish pathology, ge2
netics, toxicology, embryology, and physiology in China1 An inbred strain of Gobiocypris rarus, named HAN strain, has

been established by brother2sister mating to the 23 rd generation in the laboratory since 19901 In order to investigate the ge2
netic background of the HAN strain and to monitor its genetic quality, we exam ined the inbred strain on external morpho2
metric and meristic characters, skeletal morphometrics, survival of scale transp lantation, electropherogram of isozymes and

m icrosatellite polymorphism1 The p resent study was a part of these series works on the exam ination of molecular genetic

homogeneity1 A total of 17 m icrosatellite markers were used to analyze on 30 individuals of F22, 20 individuals of F20 of

the HAN strain in contrast with 30 individuals of wild type which were caught in Hanyuan County in 20061 A ll the 17 m ic2
rosatellite markers exhibited to be polymorphic in wild populations, yet only six of them were polymorphic in F20 and four

polymorphic in F221 Overall 64 alleles were detected in the wild population, and the number of alleles per locus ranged

from 2 to 61 But in HAN, only 1 or 2 alleles could be detected in each locus, while totally 26 and 21 alleles were found

in F20 and F22, respectively1 The average homozygosities of these m icrosatellite loci were 91196% , 86118% and

46184% in F22, F20 and wild population, respectively1 The average heterozygosity was 015744 in wild population, sig2
nificantly higher than those of F22 and F20, which showed its high levels of genetic diversity1 The average polymorphism

information content was 015252, 013838 and 013837 in wild population, F20 and F22, respectively1 Therefore, in con2
trast to wild population, the high homozygosity and low heterozygosity were found in inbred HAN strain1 Among all popula2
tions, the genetic sim ilarity index between F20 and F22 was the largest one, which showed the closest genetic distance and

the nearest relationship between them1 The genetic distance between wild population and F20 was larger than one between

F20 and F22, and smaller than one between wild population and F221 On the whole, the p resent study indicated that ge2
netic diversity of inbred strain was much lower than wild population, and high genetic purity resulted from long2time in2
breeding was existed in HAN strain1 M icrosatellite markers were sensitive and effective methods for monitoring genetic

quality of laboratory fish1 The HAN strain maintained by brother2sister mating should be periodically monitored by m icro2
satellite markers for the unpurified loci needed to be homozygosis1

Key words: Gobiocypris rarus; M icrosatellite marker; Inbred strain; Control of genetic quality


