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摘要: 在两个镜鲤半同胞家系中, 各随机选取 47尾作为实验鱼, 测量体重、体长、全长等数量性状,利用 24个微卫

星分子标记对其进行遗传检测,共检测到 57个等位基因, 每个基因座的等位基因数为 1) 6个不等,平均等位基因

31 21个,片段长度在 134) 371bp之间, 有效等位基因数 N e为 11 00) 2189, 平均观察杂合度 H o为 0100) 01 83,平

均期望杂合度 H e为 01 00) 0166, 平均多态信息含量 PIC为 01 00) 0158。结果表明: 2个家系的遗传多样性处于中

度水平, 但连锁不平衡分析表明这两个家系在较大的选择压力下 ,已严重偏离 H ardy-W enberg平衡。利用 SPSS程

序下的 GLM 过程对 24个微卫星位点与主要经济性状的相关性进行分析, 结果发现: HLJ519、HLJ848、HLJ855、

HLJE 8 4个微卫星位点对镜鲤体重显著影响 ( p< 01 05), 其中,位点HLJ519、HLJ848、HLJ855还对体长和全长存在显

著影响 ( p < 0105)。对这些位点基因型所对应的表型均值进行了多重比较, 找到了一些对主要经济性状有利的基

因型。
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  微卫星 DNA在真核和原核基因组中蕴藏丰富,

散布于整个基因组中, 是一类短串联重复序列

( Short tandem repeats, STRs) , 其核心序列一般由

2) 6个碱基构成,平均每 15) 20kb就出现一个
[ 1 ]
,

具有分布广泛,信息量大, 高度多态及遵循孟德尔共

显性遗传等优点
[ 2]
,被广泛应用于遗传连锁图谱构

建、QTL定位、亲子鉴定、群体遗传结构分析等方

面
[ 3) 6]
。由于微卫星集中了其他分子标记的优点,

被认为是研究群体遗传结构最好的方法之一
[ 7 ]
。

鲤科鱼类在我国境内分布最广, 是我国淡水鱼

类中种类最多的一个科
[ 8, 9]
。中国鲤鱼有多个种群

如镜鲤 ( Cyprinus carp io)、荷包红鲤 (C1carp io )、兴国

红鲤 ( C1carp io singuonensis )、黄 河鲤 ( C1carp io

haematop erus)、松浦鲤 (C 1carp io )等,其中镜鲤是养

殖范围最广的鲤科鱼之一。镜鲤生长速度快, 肉质

好,是一个生产性能非常好的鲤鱼品种
[ 10, 11 ]

。自 20

世纪 80年代引入我国,经过黑龙江水产研究所 20

多年的系统选育,现已培育出抗寒、抗病, 适于我国

大部分地区养殖的镜鲤选育系并展开规模化养殖。

但随着养殖面的不断扩大, 养殖镜鲤的发病率在不

断增加,性成熟个体主要经济性状衰退的现象也不

断出现。利用微卫星在鲤鱼群体遗传上的研究报道

很多
[ 8, 12) 17 ]

, 但未见有关利用微卫星分子标记对镜

鲤家系间遗传变异及与主要经济性状相关性分析的

研究报道。据此,本研究利用 24对微卫星标记对两

个半同胞镜鲤家系的遗传多样性及主要经济性状相

关性进行分析和研究,比较两个家系间的遗传变异,

找出各基因座位对镜鲤经济性状的影响,同时在一

些座位上找到了对镜鲤主要经济性状有利的基因

型, 并发现了与主要经济性状相关的等位基因;为镜

鲤的进一步选育和种质资源利用提供了有用的参考

资料。

1 材料与方法

111 仪器与试剂及样品采集与基因组 DNA提取

 离心机为美国 BECKMAN公司的 GS-15R型超速
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冷冻离心机; PCR反应所用 DNA扩增仪为美国 PE

公司 G ene Amp PCR System 9700; 电泳采用北京六

一仪器厂 DYY-Ó 型电泳仪槽, 美国 B io-Rad公司

164-5070电泳仪; 凝胶成像系统为 Gene Company

L im ited公司生产的 Gene Gen ius B io imag ing system

凝胶成像仪。生化试剂均购自美国 Prom ega公司,

分子量标准为宝生物工程 (大连 )有限公司的 DL

2000, Taq DNA po ly-merase、dNTP购自哈尔滨 TaKa-

R a公司, 其他试剂为国产分析纯。

实验用鱼取自中国水产科学研究院黑龙江水产

研究所松浦实验场德国镜鲤选育系 F2代自然产卵

的两个同父异母半同胞家系, 随机选取 94尾鱼,家

系 1( Y J)和家系 2( E J)各 47尾, 测量其体重、体长

和全长等表型数据,同时剪取每尾鱼部分尾鳍, 70%

酒精固定后带回实验室保存,高分子量基因组 DNA

制备参考 5分子克隆实验指南 6 (第二版 )
[ 18]

, 略有

改进。

112 引物筛选及扩增  本研究用于 2个镜鲤家系

遗传多态性分析的微卫星引物是本实验室用磁珠富

集法克隆序列
[ 19 ]

(引物信息可在本实验室的网站

www1 f ishbreeding1org上查询 )和网站上搜索所获得

的鲤鱼微卫星序列, 从中筛选出 24对条带清晰、扩

增稳定并且至少在一个家系中能扩增出多态性条带

的引物用于镜鲤家系的遗传特异性分析 (表 1)。本

研究所有引物均由上海生工生物工程技术有限公司

合成。PCR扩增反应均在 PE9700型 PCR仪上完

成, 反应总体积为 25 LL, 反应体系参见朱晓东

等
[ 20]

, PCR反应程序如下: 94e 预变性 5m in, 94e

变性 30s、复性 30s、72e 延伸 30s, 共 39个循环, 最

后 72e 延伸 10m in; 每对微卫星引物复性温度 (表

1)。用 2%琼脂糖凝胶电泳检测 PCR扩增反应产

物, 5 V /cm电泳 2h左右, Gold V iew染色, GeneGen-

ius B io imag ing System记录电泳结果, Ge-l Pro A na ly-

zer415软件分析每个扩增条带的分子量。

表 1 24对微卫星引物序列情况

Tab11 24 pairs ofm icrosatellite m aker sequ ence
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113 数据统计与分析  微卫星是共显性遗传, 可从

琼脂糖凝胶电泳图谱上直接判断出个体的基因

型
[ 21]

,用 PopGene(V ersion 312)软件计算各微卫星
基因座的等位基因数 (Na )、有效等位基因数 (N e )、

观测杂合度 (H o )、期望杂合度 (H e )、近交系数

(FST )、基因流 (Nm )等遗传参数。根据 Botste in, et

al1[ 22]公式计算多态信息含量 (P IC ):

PIC = 1 - ( E
n

i= 1
P

2
i ) - ( E

n- 1

i= 1
E

n

j= i+ 1
2P

2
i P

2
j )

式中, P i、P j分别为第 i和第 j个等位基因在家系中

的频率, n为等位基因数。然后运用 SPSS1115统计
分析软件的软件包 GLM过程, 编写程序对所研究的

镜鲤家系进行各个不同微卫星座位不同基因型和对

主要经济性状的效应分析。

本实验对其基因型效应进行分析的线性模型

如下:

Yij = L+ G i + eij

其中: Yij为经济性状的表型值; L为家系均值; G i为

标记的基因型效应; eij为随机残差效应。

2 结  果

211 PCR扩增结果  

24对微卫星分子标记在 2个镜鲤家系中经

PCR特异扩增和 2%琼脂糖凝胶电泳检测后均可以

表现出清晰的片段大小和一定的多态性,每个基因

座的等位基因数为 1) 6不等, 平均等位基因 3121
个, 片段长度在 134) 371bp之间, 部分琼脂糖凝胶

电泳结果 (图 1、图 2)。

212 家系遗传多样性分析  

等位基因频率分析  在 2个镜鲤家系中,利用

24个微卫星 DNA标记检测到 57个等位基因, 有

效等位基因数在 1100) 2189, 两家系中的平均值
均为 1189, 等位基因的频率大小在 010532)

110000。在同一微卫星座位上, 2个镜鲤家系具有

的等位基因数目和频率明显呈现出差异。其中有

28个等位基因为 2个家系所共有, 29个等位基因

具有家系特异性,如 H LJ049的 218和 178为 2个

家系所共有; HLJ319的 325、310和 282只出现在
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E J家系中, 而 260、242和 219只在 Y J家系中出

现。从家系来看, Y J家系等位基因 54个; E J家系

等位基因 51个; 两个家系平均等位基因 5215个
(表 2)。

表 2 镜鲤家系在 24个微卫星座位中的等位基因频率

Tab12 A llele frequencies at 24m icrosatellite loci of 2 Germ anm irror carp fam ilies

Locus
A llele

( bp )

Fam ilies

Y J E J
Locu s

A llele

( bp)

Fam ilies

YJ E J
Locu s

A llele

( bp)

Fam ilies

YJ EJ

H LJ041

H LJ044

H LJ046

H LJ049

H LJ057

H LJ133

H LJ319

H LJ372

297

264

257

345

312

261

245

230

258

239

255

218

178

297

266

333

310

267

325

310

282

260

242

219

371

012447

011277

016277

014149

012128

013723

012660

017340

016809

013191

012340

017660

018085

011915

013936

011383

014681

110000

011915

018085

110000

012872

014255

012872

110000

016383

013617

012979

014468

012553

010957

HLJ 376

HLJ 379

HLJ 392

HLJ 400

HLJ 518

HLJ 519

HLJ 527

HLJ549

357

342

329

297

265

223

229

186

178

158

134

364

343

297

184

172

160

145

346

297

281

267

185

171

158

254

110000

012553

017447

110000

110000

011809

012872

015319

011489

015213

013298

012872

011915

015213

012872

017128

110000

010851

018191

110000

012660

017340

012340

012979

014681

015000

012660

012340

011489

018511

013191

016809

012447

012660

014894

012660

HLJ555

HLJ602

HLJ752

HLJ855

HLJ1230

HLJ817

HLJ848

H LJE 8

236

224

286

292

250

290

267

297

181

172

209

181

165

149

135

248

235

333

281

233

300

279

217

204

189

167

012128

015745

012128

016064

013936

012128

017872

012872

014787

012340

012021

017979

014255

014043

011702

015319

014681

012979

010532

016489

012660

014681

110000

015106

014894

014787

015213

012340

012872

014787

110000

012660

017340

013404

016596

011170

016064

012766

  基因杂合度和微卫星座位的多态信息含量  从

表 3可见, 在 2个镜鲤家系中, 利用 24个微卫星

DNA标记检测到平均观测杂合度 0100) 0183, 平均
值 0146和 0139;无偏期望杂合度在 0100) 0166, 平

均值 0141和 0138; 平均多态信息含量在 0100)

0158,平均值 0135和 0132, 说明这两个镜鲤家系属
中度多态。
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表 3 镜鲤家系在 24个微卫星基因座的遗传多样性指数及 Hardy-W einberg平衡检验

Tab13 The polym orph ic in form ation and p-values at 24m icrosatellite loci of 2m irror carp fam ilies

  注: - - - :该基因座等位基因缺失 There is nu ll allele at th is locus; * :显著偏离平衡 S ign ifican t deviat ion from equ ilib rium; * * :极显著偏离

平衡 Terrib ly s ign ifican t dev iation from equ ilib rium

213 家系遗传平衡及遗传分化  
用基于马尔可夫链模型 (M arkov cha in m ethod)

的 Hardy-W einberg检验精确 p值的无偏估测对单家

系单基因座检测 ( H-W test for each locus in each

popu lation), 结果发现, 2个家系中分别有 12和 11

个基因座对遗传平衡的偏离极显著 ( p < 0101), 说
明家系内的基因型频率发生了较大改变 (表 3)。

用近交系数 (FST )与基因流 (Nm )分析这两个

家系间的遗传分化情况,发现有 HLJ602、HLJ848两

个基因座近交系数小于 0105, 其余 22个基因座的

近交系数均大于种群间无遗传分化的标准 ( FST =

0- 0105) [ 23 ] , 各基因座的近交系数的均值为
012648,基因流的均值为 016942, 说明绝大部分的
遗传变异是来自群体之间, 体现出群体内部的遗传

分化程度很低 (表 4)。
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表 4 镜鲤家系在 24个微卫星基因座的实测固定系数 (F st)和基因流 (Nm )

Tab14 The fixation ind ices ( F st ) and gene flow (Nm ) at 24 m icrosatellite loci of 2 m irror carp fam ilies

Locu s F st Nm Locus F st Nm Locus F st Nm

HLJ 041

HLJ 044

HLJ 046

HLJ 049

HLJ 057

HLJ 133

HLJ 319

HLJ 372

011685

013543

015798

010639

011325

012944

012295

014743

112334

014557

011812

316598

116364

015992

018392

012771

HLJ376

HLJ379

HLJ392

HLJ400

HLJ518

HLJ519

HLJ527

HLJ549

016805

011534

012507

010723

013818

012131

010504

013932

011174

113800

017473

312097

014048

019233

417146

013858

HLJ555

HLJ602

HLJ752

HLJ817

HLJ848

HLJ855

HLJ1230

HLJE 8

014620

010093

013614

011995

010373

011974

011124

012099

012912

2616481 

014417

110033

614568

110163

119737

019408

  注: Nm = 0125( 1-F st) /F st

214 主要经济性状与基因座位、基因型及等位基因

的相关分析

在 Y J中,以各种微卫星座位为标记效应组成固

定模型,用方差分析法对标记座位与主要经济性状

进行连锁显著性检验, 确定了 HLJ519、HLJ848、

HLJ855和H LJE 8四个标记座位与各主要经济性状

具有显著相关,对差异显著的标记进行不同基因型

间的多重比较 ( Duncan法 ),结果如下:

Y J的 47尾实验鱼平均体重、体长、全长分别为

64177g、12109cm、14186cm,与体重显著相关的基因
位点 为 HLJ519、HLJ848、HLJ855、HLJE 8, 并且

HLJ519、HLJ848和HLJ855这三个位点还与体长和

全长显著相关。

在 HLJ519座位下共检测到 301 /267、281 /281

和 267 /267三种基因型, 其中基因型 281 /281所对

应的体长最大, 与基因型 301 /267相比差异显著

(p < 0105) ,与基因型 267 /267差异不显著, 并且基

因型 281 /281所对应的体重和全长也最大,与基因

型 301 /267和 267 /267相比差异均显著, 而其他基

因型中均不包含等位基因 281, 由此可以推断等位

基因 281可能与体重、体长和全长等主要经济性状

的主效基因连锁。

在 HLJ848座位下共检测到 300 /300、300 /279

和 279 /279三种基因型, 其中基因型 300 /279所对

应的体重、体长和全长均最大, 与其他两种基因型相

比差异显著,并且基因型 300 /300个体的体重、体长

和全长均值与其他两种基因型相比较低, 由此可以

推断等位基因 279可能与体重、体长和全长等主要

经济性状的主效基因连锁。

在 HLJ855座位下共检测到 209 /181、209 /165、

181 /181、181 /165、165 /165五种基因型, 其中基因

型 209 /165所对应的体重、体长和全长均最大,与基

因型 165 /165相比差异显著, 与其他三种基因型相

比差异不显著,并且基因型 209 /181个体的体重、体

长和全长均值与其他三种基因型相比较高, 由此可

以推断等位基因 209可能与体重、体长和全长等主

要经济性状的主效基因连锁。

在HLJE 8座位下共检测到 271 /167、189 /167和

167 /167三种基因型, 其中基因型 189 /167所对应

的体重最大,与其他两种基因型相比差异显著 ( p <

0105) ,并且基因型 189 /167所对应的体长和全长也

最大,但与其他两种基因型相比差异不显著 ( p >

0105) ,由此可以推断等位基因 189可能与体重、体

长和全长等主要经济性状的主效基因连锁 (表 5)。

3 讨  论

311 微卫星基因座的特异性分析  

在本研究 24个微卫星座位中有 HLJ041、

HLJ046、HLJ057、H LJ372、HLJ376、HLJ392、HLJ379、

HLJ549、HLJ555、HLJ1230等 10个座位在两个家系

中的扩增情况差异较大 (图 1、图 2 ), 如基因座

HLJ041、HLJ046、H LJ057、HLJ072、HLJ079、HLJ555、

HLJ1230等在 YJ中只扩增出一条带, 而在 EJ家系

中存在多态性,说明在这些座位 Y J的变异程度低于

E J, 对于区分不同家系具有重要的指导作用,是否可

作为家系间的特异性标记还有待进一步验证。

312 镜鲤种群的遗传多样性水平分析  

从遗传学角度而言,一个物种的遗传多样性高

低与其适应能力、生存能力和进化潜力密切相关。

丰富的遗传多样性意味着比较高的适应生存潜力,

蕴藏着比较大的进化潜能以及丰富的育种和遗传改

良潜力
[ 9]
。
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表 5 微卫星基因座不同基因型对 Y J经济性状的多重比较

Tab15 m u ltip le com parisons of econom ic characters ofY J among m icrosatel lite loci genotypes

  注:表内数据为样本平均数 ?标准差 ( �x ? sd );同列肩标字母不同表明差异显著 (p < 0105 )

Note: Valu es in Tab15 arem eans? standard deviat ion; superscript in th e sam e colum nw ith in the d ifferentm eans sign if icant difference (p < 0105 )

  C raw ford, et al1[ 24]指出, 要保存尽量多的遗传

多样性,必须有可靠的方法对品种间的遗传分化进

行测定,微卫星标记技术是目前最佳的方法之一。

本研究在 24个微卫星 DNA标记位点检测到 57个

等位基因, 有效等位基因数在 1100) 2189, 两家系
中的平均值均为 1189, 等位基因的频率大小在
01053) 11000, 部分等位基因的频率很低 ( <

011000)。李俊清 [ 25]
认为等位基因频率由于随机遗

传漂变会发生变化,尤其是频率较低的等位基因,更

容易丢失。为了维持较高的生物多样性, 必须保护

低频率等位基因,一个等位基因一旦固定,便发生不

可逆转的纯合性, 变化停止,生存力下降。因此,这

些低频率等位基因在多样性保护方面更具重要

意义。

多态信息含量 (PIC )是等位基因频率和数目变

化的函数,反映出基因变异程度的高低,是衡量位点

多样性的另外一种较好的指标。根据 Bostein, et

al1[ 22]提出的衡量基因变异程度高低的多态信息含
量指标, 本研究镜鲤基因座多态信息含量 0100)

0158,平均值为 0133。基因杂合度又称基因多样
度,表示群体在某座位为杂合子的比例,普遍认为它

是度量群体遗传变异的一个最适参数
[ 26]
。在本研

究的两个镜鲤家系中, 平均观测杂合度 0100)

0183, 平均值 0146和 0139; 无偏期望杂合度在
0100) 0166,平均值 0141和 0138。刘臻等 [ 9]

用微

卫星标记分析湘江野鲤养殖群体和自然群体, 湘江

野鲤自然群体平均多态信息含量为 015347,平均遗
传杂合度为 015860, 养殖群体平均多态信息含量
015152,平均遗传杂合度为 015688, 与之相比, 本研

究结果遗传多样性相对较低。全迎春等
[ 8 ]
选择微

卫星标记检测黑龙江鲤、散鳞镜鲤、荷包红鲤抗寒品

系、松浦鲤的平均观测杂合度为 0136) 0143, 平均
期望杂合度为 0149) 0153, 平均多态信息含量为
0121) 0125。本研究结果与以上研究结果相比基本
一致,说明基因座为中度多态基因座,但呈现下滑趋

势。分析其原因一方面可能是因为松浦实验场的德

国镜鲤是较早培育的群体,筛选的强度不够高,还带

有起始品种的一些杂合基因型来源, 也很可能是系

统选育对遗传特性产生了影响; 另一方面可能是多

态性检测方法不同,物种本身的差别,以及引入基础

群体数量上的差异都会对该养殖物种遗传多样性是

否下降的判定产生影响。

鱼类的遗传多样性是百万年来演替所致, 其影

响因素是多方面的,不仅受遗传学规律的控制,且受

外界环境的影响。目前鲤鱼养殖均采用半封闭型或

封闭型养殖,人为作用等能对遗传结构产生严重影

响。为避免稀有等位基因在养殖种群中丢失, 建议

加强对镜鲤的保种工作, 扩大群体数量, 避免近交,

通过提高不同来源的亲本数量及雄雌比例提高养殖

群体的杂合度,以保持其群体遗传多样性。若有效
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种群小,杂合性丧失率则高, 不利变异加大, 并且会

加速群体退化,有条件的地方可以利用分子标记进

行检测后再进行选育, 以有效避免近亲繁殖带来的

遗传衰退。

313 标记-性状连锁分析  
好的遗传标记是镜鲤高效育种的基础。研究镜

鲤遗传标记对主要经济性状的影响, 在其遗传育种

中具有更加重要的意义。标记 -性状连锁分析是根

据标记位点的基因型以及数量性状的表型对个体进

行显著性检验,差异显著则说明标记与数量性状存

在关联
[ 27]
。本研究共找到了 H LJ519、HLJ848、

HLJ855和H LJE 8四个与镜鲤生长性状相关的遗传

标记, 还发现了 H LJ519 基因座下的 281 /281、

HLJ848基因座下的 300 /279、HLJ855基因座下的

209 /165、HLJE 8基因座下的 189 /167这些对主要经

济性状有利的基因型,并推测出可能与体重、体长和

全长等主要经济性状的主效基因连锁的等位基因。

同时在这些位点与性状的连锁分析中发现了一个标

记同几个主要经济性状相关,或几个标记同一个主

要经济性状相关的现象, 即一因多效或多因一效的

现象, 说明了这些性状可能是由一个以上的 QTL所

控制。利用这些等位基因的遗传标记进行辅助选择

能提高选择的准确性、缩短育种周期、增加选择差

等,可加速这些主要经济性状的遗传进展,但由于这

些标记没有在目前的 QTL图谱上得到验证, 所以能

否作为镜鲤主要经济性状选择的辅助标记, 实现从

表型到基因型选择育种的转变,还需进行更加深入

的研究;另外,利用半同胞家系进行性状连锁分析,

其群体要大并尽可能地分析同一家系基因型的分

离,本研究中的样本数太少,获得的连锁结果需要进

一步验证。
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ANALYSIS OF GENETIC DIVERSITY AND ECONOM IC TRAITS IN

TWO M IRROR CARP SEM I-SIB FAM ILIES
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Abstract: M irror carp (Cyprinus carpio L. ) is one of them ost mi portant traditionaldom estic freshwater aquaculture fish in

Ch ina. T he seeding of m irror carp for aquacu lture has com e from theH eilong jiang R iver because germplasm resource o f

m irror carp is superior to those from other rivers and lakes. But advanced bio logical characterist ic for aquaculture germ-

plasm ofm irror carpw as obvious ly decreased during past years after mult igene rations artif ic ial propagation. The grow th be-

came slow ly and the ability of antidisease reduced. T herefore, it is necessary to analyze and study genet ic d ivers ity and cor-

relation ana lysis ofm icrosatellite DNA m arkersw ith econom ic characters in m irror carp. In the present study, the genet ic

divers ity and population structure ofm irror carp fromH e ilongjiangR iver system w ere investigated us ingm icrosatellite DNA

m arkers.

T he genetic exam inat ion on 24m icrosatellitemarkers and com bined quantity characters such as the bodyw eight, body

length and full length w as carried out among the random samples in tw o sem -i sib fam ilies ofm irror carp, a total of 57 di-f

ferent alleles w ere found and the number in each locus ranged from 1 to 6. The average number of alleles was 3. 21. The

DNA fragm ent lengths were from 134 bp to 371 bp. In the two sem -i sib fam ilies, the number ofm ean valid alleles (N e )

w as 1. 00 to 2. 89, the value of average observed (H o) and expected heterozygos ity (H e) ranged from 0. 00 to 0. 83 and
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0. 00 to 0. 66, respectively, and them ean PIC was 0. 00 to 0. 58. The result showed that the level o f genetic variab ility

w as moderate. Ch-i square testwas used to analyze the genotypes based onH ardy-W einberg equilibrium, theP value deno-

ted that the 2 fam ilies dev iated equilibrium part ially.

A GLM procedure was used to analyze the effects of these 24 m icrosatellites on econom ic characters. Results uncov-

ered that there ex isted 4 loc,i HLJ519, HLJ 848, HLJ855 andHLJE8, which had a significant mi pact on body weight ( p

< 0. 05). T heHLJ519, HLJ848 andHLJ855 loci correlated w ith length and full length character s ignificantly (p< 0. 05).

Genotypes of that favorably affect econom ic characters w ere determ ined. M ultiple comparisons of econom ic characters

am ongm icrosatellite loc i genotypes showed that allele 281 in locusHLJ519, allele 279 in locusHLJ848, a llele 209 in lo-

cusHLJ855 and a llele 189 in locusHLJE8 closely linked to them ajor gene related to body w eight, body size and whole

s ize of econom ic characters in m irror carp.

K ey words:M icrosatellitem arker; M irror carp; Genet ic diversity; E conom ic characters; Correlat ion analysis


