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摘要 :应用筛选到的 19对微卫星引物 ,对四个不同来源的奥利亚罗非鱼 (O reochrom is aureus)群体 (奥利亚罗非鱼

83系、奥利亚罗非鱼 02系、奥利亚罗非鱼 05系和红色奥利亚罗非鱼 )的基因组 DNA进行 PCR扩增 ,分析其群体遗

传结构和亲缘关系。根据几个群体在 19个位点上的 PCR扩增图谱 ,统计计算各群体的遗传多样性指数。四个群

体的平均观测遗传杂合度值在 01154—01391间 ;平均预期杂合度在 01181 - 01428间 ;平均多态信息含量值在

011513—013882间 ,说明它们的遗传多样性水平较低。遗传偏离指数 D的评估结果显示这 4个群体有多个位点存

在不同程度的 Hardy2W einberg遗传平衡偏离。运用 M icroChecker软件进行零等位基因预测 , 结果显示除红色奥利

亚罗非鱼群体外 ,其他 3个群体中均可能存在零等位基因位点。各群体零等位基因的位点数分别为 : 83系 1个 , 02

系 3个 , 05系 7个 ,红奥群体为 0。零等位基因位点的存在可能是导致位点发生 Hardy2W einberg遗传平衡偏离的原

因之一。4个群体中 , 05系群体与 83系群体间的遗传相似性系数最高 (019422) ,遗传距离最小 (010596) ,说明两

者亲缘关系最近 ; 83系群体与红奥群体的遗传相似性系数最低 ( 016977) ,遗传距离最大 ( 013599) ,可推断两者亲

缘关系最远。根据群体间的遗传距离采用 UPGMA法进行聚类 ,结果表明 : 83系首先与 05系聚类为一支 ,然后与

02系群体聚类 ,最后与红奥群体聚类。聚类结果说明红奥群体与其他三个群体亲缘关系最远 ; 83系群体与 05系

群体亲缘关系最近 ,与 02系群体次之。
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　　微卫星 DNA ,亦称作简单序列重复 ( Simp le se2
quence repeats, SSR s) ,是指以少数几个核苷酸 (1—

6个 )为单位的多次重复简单序列 ,由中间核心序列

和外围侧翼序列组成。微卫星 DNA广泛而随机分

布于真核生物的基因组中 ,与其他分子标记技术相

比 ,微卫星 DNA具有更高的多态性 ,并且符合孟德

尔遗传模式 ,呈共显性遗传 ,可以区分纯合个体和杂

合个体。因此 ,在种群遗传结构分析、连锁图谱构建

等工作中 ,微卫星 DNA得到了广泛的应用 [ 1 ]。

目前 ,我国主要养殖的罗非鱼品种是奥尼鱼 ,是

尼罗罗非鱼 O reoch rom is n iloticus (♀)与奥利亚罗非

鱼 O reoch rom is au reus (♂)的杂交子一代 ,该杂交种

具有生长快、雄性率高等优点。杂交子一代的性状

直接受父母本遗传特性的影响 ,而开展父母本遗传

多样性的分析是进行亲本选育的理论依据。运用同

工酶 [ 2 ]、AFLP
[ 3 ]、线粒体 DNA

[ 4 ]、RAPD
[ 5 ]等遗传标

记技术对中国奥利亚罗非鱼的遗传变异进行了研究

分析。但尚未见运用 SSR技术进行我国奥利亚罗

非鱼遗传变异分析的报道。本研究应用经过筛选 ,

可在奥利亚罗非鱼中成功扩增的 19对尼罗罗非鱼

的微卫星引物 ,对本所 2002年引进的 2个奥利亚罗

非鱼群体 (红色奥利亚罗非鱼和奥利亚罗非鱼 02

系 )以及国内原有的奥利亚罗非鱼 83系和奥利亚

罗非鱼 05系群体进行遗传结构的比较分析 ,为获得

优质子一代奥尼杂交鱼以及新的奥尼杂交鱼品系提

供依据。
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1　材料与方法

111　奥利亚罗非鱼的来源与基因组 D NA的提取

　实验鱼由中国水产科学研究院珠江水产研究所高

要水产种质工程基地提供。包括 :本所 2002年由美

国引进的红色奥利亚罗非鱼 , 21尾 (简称 :红奥 ) ;本

所 2002年由美国引进的奥利亚罗非鱼 , 30尾 (简

称 : 02系 ) ;本所 2000年由无锡淡水渔业中心引进

的奥利亚罗非鱼 , 30尾 (简称 : 83系 ) ;本所 2005年

由无锡淡水渔业中心引进奥利亚罗非鱼 , 30尾 (简

称 : 05系 )。试验鱼采取尾静脉取血 ,血液和抗凝剂

的比例为 1∶6。将采集到的血液用天为时代基因组

DNA提取试剂盒进行基因组 DNA的提取。提取的

基因组 DNA用去离子水 ( ddH2O )溶解 , 018%琼脂

糖凝胶检测 ,检测完毕 4℃保存。

112　引物与试剂　在 GenBank上选取经过扩增筛

选 ,能在奥利亚罗非鱼上有效扩增的尼罗罗非鱼微

卫星引物 19对 (表 1) [ 6 ]。引物由上海生工生物工

程技术服务有限公司合成 , Taq酶、dNTPs购自上海

申能博彩生物工程公司 ,其他试剂均购自广州化学

试剂厂。PCR仪为 MW G2B IOTECH AG型 Primus扩

增仪 ;聚丙烯酰胺凝胶电泳槽为北京君意公司 JY2
SCZ7型垂直电泳槽。

表 1　用于扩增的 19对微卫星引物

Tab11　19 pairs of M icrosatellite p rimers app lied to O reochrom is aureus

位点 Locus
引物序列 (5′23′)

Primer sequence

等位基因数

A llele numbers

Mg2 +浓度

Mg2 + concentration

(mmol/L)

退火温度

Annealing temperature (℃)

UNH879
SF: GCATAAGGTGACTGGCTGGT

SR: ACAAAGGGGTCCTGCAATTT
3 112 62

UNH909
SF: CTAATGGTTTCGGGGGTGT

SR: CCAAACACATTTTGCTTTTCC
3 110 62

UNH868
SF: TCCTTGTTCAGACCTTGTGG

SR: AGCCAGGCTGAAAGGAAATA
7 112 54

UNH940
SF: TTGGCCACATCTTTTTGTTG

SR: CACTCACACGTAAACTGTTGCAT
5 112 60

UNH848
SF: TCCCCCGTAATAAATTAAACCA

SR: GCCTGTGAATAACAATGTATTTCCT
4 110 50

UNH985
SF: GCGTCTTGATGCAGGATACA

SR: TCCCGACGAGCAACTGTTAT
2 110 54

UNH957
SF: CTCCGTGACACCAAGCTTTC

SR: ATGGCATCCACTACAAGCTG
8 112 63

UNH231
SF: GCCTATTAGTCAAAGCGT

SR: ATTTCTGCAAAAGTTTTCC
3 112 55

UNH104
SF: GCAGTTATTTGTGGTCACTA

SR: GGTATATGTCTAACTGAAATCC
5 110 58

GM354
SF: CGGGAGAGCAGGTCAG

SR: CACGTTCAGGGTTACTGTGTT
4 112 62

GM271
SF: GCAGCTGGATCAGTCTCTG

SR: TGGGAAGTCGTTCATACAAAG
4 112 60

UNH890
SF: AAAAGCATCCCTGCTTCTCA

SR: TGGCTGTTGCAAGACACATT
4 113 58

UNH973
SF: CACCTTCAAAGCAGCTGGTAA

SR: AGTGCTCGGGGATAAAGTCA
3 112 62

UNH998
SF: TCAATTGGTTTTACAGGAACACA

SR: GCTGAGGTCAGCTTACATGTCT
4 112 62
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续表

位点 Locus
引物序列 (5′23′)

Primer sequence

等位基因数

A llele numbers

Mg2 +浓度

Mg2 + concentration

(mmol/L)

退火温度

Annealing temperature (℃)

UNH914
SF: CAGCTTGTGGAAAGAAATACCA

SR: CCACGCACTTGTGGAAAATA
2 110 58

UNH860
SF: ACTGTTTACCCACTGCGACA

SR: AGATGTGTCTGAGCCATCCA
5 112 53

UNH846
SF: TGGAGCAGCTTCTTCTACATCA

SR: CACATGATGGAAGCCGTGTA
4 112 52

UNH907
SF: CAGGACCGACTCTGCAAGAT

SR: GAGCTCTTTTGTTGTTCAAAATC
6 110 52

UNH995
SF: CCAGCCCTCTGCATAAAGAC

SR: GCAGCACAACCACAGTGCTA
6 112 52

113　PCR反应体系 　20μL PCR反应体系包括 :

10 ×buffer 210μL, 012 mmol/L dNTPs, 110U Taq

酶 , 110—113 mmol/L MgCl2 , 50 ng DNA模板 ,各

012 mmol/L正向、反向引物。 PCR反应热循环程

序 : 94℃预变性 3 m in, 94℃变性 30 s, 50—63℃退火

30 s, 72℃延伸 45 s,共 25次循环 ,最后 72℃延伸

7 m in。在此基础上 ,根据各对引物扩增情况 ,对

Mg2 +浓度、退火温度两参数分别作调整。

114　电泳与银染 　扩增产物与上样缓冲液按体积

比 5∶1混匀 ,取 5μL混合物在 8%非变性聚丙烯

酰胺凝胶上电泳 ,电泳缓冲液为 015 ×TBE,电压

200V,电泳 2h。然后按照许绍斌 [ 7 ]介绍的快速银染

法进行银染。聚丙烯酰胺凝胶银染完毕 ,用凝胶成

像系统 A lphalmagerTM ( UV5252220K)进行拍照 ,

保存。

115　统计分析　

11511　微卫星标记的等位基因频率和等位基因数

　由于微卫星标记呈共显性遗传 ,其表型可直接反

映基因型 ,因此 ,根据条带的出现情况 ,统计每个个

体在各微卫星位点的基因型 ,即可得出等位基因

频率。

有效等位基因数 (N e)按以下公式计算 : N e =

1 / ∑
n

i = 1
P

2
i其中 , n为某微卫星位点所具有的等位基

因数 , Pi表示第 i个等位基因的基因频率。

11512　多态信息含量 ( Polymorphism Information

Content, PIC)　参照文献 [ 8 ]方法计算 ,公式为 : PIC

= 1 - ∑
n

i = 1

P
2
i - ∑

n - 1

i =1
∑

n

j = i + 1

2P
2
i P

2
j式中 Pi、Pj分别为群

体中第 i和第 j个等位基因频率 , n为等位基因数。

11513　群体杂合度计算 　多态位点杂和度 (观测

值 ) Ho∶Ho为杂合子观察数与观察个体总数之比。

多态位点杂和度 (期望值 ) He
[ 9 ] ∶He = 1 - ∑

n

i = 1
P

2
i ,

Pi为该位点上第 i个等位基因的频率。

应用软件 SPSS 1210中的成对样本 t检验

( Paired2Samp les t Test) ,对 Ho和 He的差距进行差

异显著性检验。

11514　Hardy2W e inberg平衡检验　遗传偏离指数

(D )∶D = ( Ho - He) /He

使用软件 M icroChecker,对每个群体的各位点

进行零等位基因 (Null allele)估算 [ 10 ]。

11515　群体间遗传距离 　由 POPGENE312依据

Nei(1978)计算群体间的遗传距离和遗传相似性系

数。并根据群体间遗传距离 ,采用非加权配对算术

平均法 (Unweighted Pair Group Method with A rithme2
tic Mean, UPGMA) [ 11 ]构建 4个群体的系统进化树。

2　结　果

211　微卫星 PCR结果　

19对引物在 4个群体内的等位基因数在 2—8

个之间 ,共获得 82个等位基因 ,平均等位基因数为

413个 ,其中位点 UNH914、UNH985获得 2个等位基

因 ;位点 UNH879、UNH909、UNH231、UNH973有 3个

等位基因 ;位点 UNH848、GM354、GM271、UNH890、

UNH998、UNH846有 4个等位基因 ;位点 UNH940、

UNH104、UNH860有 5个等位基因 ; UNH907、UNH995

有 6个等位基因 , UNH868有 7个等位基因 ;位点

UNH957有 8个等位基因 (表 1)。图 1显示了引物

UNH848在奥利亚罗非鱼 (05系 )的扩增图谱。
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图 1　引物 UNH848在奥利亚罗非鱼 (05系 )的电泳图谱

Fig11　Demonstration of O1aureus (05) m icrosatellite locus amp lified by p rimer UNH848

212　群体遗传多样性　

等位基因频率和多态信息含量　19个位点在 4

个群体中的等位基因、等位基因频率、多态信息含量

( P IC)的统计数据 (表 2)。从位点来看 , P IC最高的

是 05系群体在位点 UNH868上 ,为 016296; P IC最

低的是 83系群体在 UNH909和 UNH890上 ,红奥群

体在 UNH879、UNH909、UNH104和 UNH890上 , 02

系群体在 UNH879、UNH909和 UNH848等 8个位点

上 ,数值为 0,即此位点的扩增为单态 ;从群体看 , 4

个群体 19个位点的平均多态信息含量为 012759,

其中 05系群体平均 P IC为 013882,高度多态占

31158% , 中 度 多 态 占 52163% , 低 度 多 态 占

15179% ;红奥群体平均 P IC为 013117,高度多态占

26132% , 中 度 多 态 占 42111% , 低 度 多 态 占

31158% ; 83系群体平均 P IC为 012523,高度多态占

15179% , 中 度 多 态 占 36184% , 低 度 多 态 占

47137% ; 02系群体平均 P IC为 011513,其中高度多

态占 5126% , 中度多态占 21105% , 低度多态

占 73168%。

表 2　奥利亚罗非鱼四个群体 19个微卫星位点的等位基因频率和多态信息含量

Tab12　A llele frequencies and P IC of 19 m icrosatellite loci for 4 populations of O1aureus
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　　有效等位基因和遗传杂合度 　表 3显示 ,奥利

亚罗非鱼 4个群体平均等位基因数依次为 05系

(410)、红奥 ( 213)、83系 ( 21263)、02系 ( 117) ;平

均有效等位基因数依次为 05系 (119)、红奥 (117)、

83系 (11509)、02系 (113) ;平均观测杂合度依次为

红奥 ( 01391)、05系 ( 01263)、83系 ( 01204)、02系

(01154) ;平均预期杂合度依次为 05系 (01428)、红

奥 (01353)、83系 ( 01294)、02系 ( 01181)。4个群

体的 He和 Ho值进行差异显著性检验 ,结果显示 83

系、05系、红奥差异显著 ( p < 0105) ,而 02系差异不

显著 ( p > 0105)。

　　注 : A:等位基因数 ; N e:有效等位基因数 ; Ho:观测杂合度 ; He:预期杂合度

Note: A: number of alleles; N e: effective alleles; Ho: observed heterozygosity; He: expected heterozygosity
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　　Hardy2W e inberg平衡遗传偏离指数 　检验各

群体的 Hardy2W einberg平衡指数 (表 4) ,结果显示

UNH909、UNH914在 83系群体 , UNH848在红奥群

体 , UNH957、UNH998在 02系群体中表现为平衡 ,

其他位点均表现为不同程度的偏离 ,而且多数位点

在 4个群体中表现为杂合子缺失。

通过软件 M icroChecker进行零等位基因估算 ,

结果发现 ,采用 100%置信区间估算时 , 83系中存在

1个零等位基因的位点 UNH231,红奥群体中无零等

位基因位点 , 02系中存在 3个零等位基因位点

UNH868、UNH231、GM271, 05系中存在 7个零等位

基因的位点 UNH909、UNH868、UNH231、UNH890、

UNH998、UNH914、UNH995。

表 4　四个奥利亚罗非鱼群体遗传偏离指数 (D )

Tab14　 D assessed on the four populations of O1aureus

座位 Locus
D值

83系 红奥 02系 05系

UNH879 - 011004 / / - 013616

UNH909 010000 - 010145 / - 017706

UNH868 - 014962 011684 - 012933 - 016119

UNH940 - 012776 012836 - 010632 - 013349

UNH848 010929 010000 / - 012853

UNH985 / 010234 / - 014724

UNH957 011257 011232 010000 01092

UNH231 - 110000 013287 - 110000 - 019201

UNH104 - 012633 / / - 014032

GM354 010472 011461 012712 - 013362

GM271 - 018092 - 010267 - 010732 - 011489

UNH890 / / / - 016633

UNH973 - 011958 011375 - 013419 - 012745

UNH998 - 015413 - 010885 010000 - 014983

UNH914 010000 012057 / - 018429

UNH860 010309 - 016471 / 010835

UNH846 - 012633 012057 - 012908 - 011807

UNH907 010283 012435 - 011785 - 014093

UNH995 - 012733 011133 010939 - 014681

　　注 :“/”表示 He为零

Note:“/”means He = 0

　　遗传相似系数 ,遗传距离与聚类分析 　根据

POPGENE312依据 Nei(1978)计算群体间的遗传距

离和遗传相似性系数 ,结果显示 : 83系与 05系遗传

相似度最高 ,为 019422,说明这两个群体亲缘关系

最近 ; 83系与红奥遗传相似度最低 ,为 016977,说明

这两个群体亲缘关系最远 (表 5)。根据群体间的遗

传距离矩阵 ,用 UPGMA法得出 4个群体间的系统

进化树 , 4个群体聚成了两支 , 83系群体与 05系群

体、02系群体聚为一支 ,而红奥群体则单独聚为一

支 (图 2)。

表 5　四个奥利亚罗非鱼群体的遗传距离与遗传相似系数

Tab15　Genetic distance and sim ilarity of four populations of O1aureus

02系 红奥 83系 05系

02系 / 017687 018009 018078

红奥 012631 / 016977 017120

83系 012220 013599 / 019422

05系 012134 013396 010596 /

　　注 :对角线以下为遗传距离 ,对角线以上为相似性系数

Note: Figures under and above the diagonal line are genetic distance and sim ilarity, respectively
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图 2　UPGMA法构建四个奥利亚罗非鱼的谱系关系图

Fig12　UPGMA dendrogram showing the relationship s among four

　　　　　　 populations of O1aureus

3　讨　论

311　关于奥利亚罗非鱼遗传多样性　

多态信息含量 ( P IC )是度量群体遗传变异的常

用参数 ,其值大小反映群体遗传多样性的高

低 [ 12, 13 ]。Botstein, et a l1[ 8 ]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时为中度

多态性位点 ; P IC < 0125时为低度多态位点。本试

验中 , 4个群体的平均 P IC为 012759,其中 05系群

体 (013882)最高 ,红奥群体 ( 013117)与 83系群体

(012523)次之 , 02系群体 ( 011513 )最低。马洪雨

等 [ 14 ]得出山东东平湖野生黄颡鱼的 P IC为 01488,

表明东平湖黄颡鱼种群结构合理 ,群体遗传多样性

较丰富 ,种质资源处于安全状态。鲁双庆等 [ 15 ]得出

我国 4个鲫鱼养殖群体的平均 P IC为 01584,认为 4

个鲫鱼群体的遗传多样性较高。梁利群等 [ 16 ]得出

乌苏里江野生哲罗鱼平均 P IC为 014178,认为乌苏

里江哲罗鱼的遗传多样性程度处于中等偏下水平。

本试验四个群体的平均 P IC值比以上报道均低 ,可

见本试验的 4个奥利亚罗非鱼群体总体遗传多样性

处于中等偏低水平。

遗传杂合度 (H )又称基因多样度 ,是指微卫星

座位为杂合子的比例 ,它能较好地反映群体中等位

基因的丰富程度和均匀程度 ,其大小可以反映群体

遗传变异的高低 ,普遍认为杂合度是度量群体遗传

变异的一个最适参数 [ 12 ]。4个奥利亚罗非鱼群体

的预期杂合度 Ηe在 01181—01428 间 ,平均为

01314;观测杂合度值在 01154—01391间 ,平均为

012596。遗 传 杂 合 度 均 比 鲫 鱼 养 殖 群 体

(016523) [ 15 ]、东平湖野生黄颡鱼 (015833) [ 14 ]、黑龙

江野 鲤 ( 016400 ) [ 17 ]、长 江 水 系 野 生 草 鱼

(015613) [ 18 ]、乌苏里江野生哲罗鱼 ( 014980) [ 16 ]等

的要低 ,因此可以看出 4个群体总体的遗传多样性

处于中等偏低水平。

Ηe、Ηo量化了基因的遗传多样性 , Hardy2W ein2

berg平衡指数 (D )则反映两者的平衡关系。D值越

接近于零 ,基因型分布越接近于平衡状态 , D值的正

负直观地反映了种群内杂合子的过剩或缺失状态 ,

D值为正杂合子过剩 , D值为负杂合处于缺失状态。

除 UNH909、UNH914在 83系群体 , UNH848在红奥

群体 , UNH957、UNH998在 02系群体中表现为平衡

外 ,其他位点均表现为不同程度的偏离 ,而且大多数

位点在 4个群体中表现为杂合子缺失 ,纯合子过剩。

许多原因可能导致 Hardy2W einberg平衡指数的偏

离 ,比如人工选择 (育 )、零等位基因、迁移、突变与

近交等 [ 18 ] ,对于本研究所分析的奥利亚罗非鱼群体

而言在有限的奠基群体中所进行的人工选育可能是

Hardy2W einberg平衡指数偏离的主要原因 ,另外零

等位基因分析的结果 ,显示除红奥群体外其他 3个

群体都存在零等位基因位点 ,尤其是 05系群体的零

等位基因位点最多 ,因此零等位基因也可能是

Hardy2W einberg平衡指数偏离的原因之一 ,也不排

除多种因素共同作用的可能性。

综上所述 ,本实验所分析的 4个奥利亚罗非鱼

群体的遗传多样性处于中等偏低水平。4个群体遗

传多样性以 05系、红奥、83系、02系的顺序依次降

低 ,这与其引进过程以及人工选育的强度有关。本

研究的 83系是淡水渔业中心 (无锡 ) 1983年由美国

引进、珠江水产研究所于 2000年由淡水渔业中心引

进。当年美国首先从以色列引进、1983年又从美国

引进我国 ,经历了两次瓶颈效应 ,使得奥利亚罗非鱼

的遗传变异大量丢失 [ 19 ]。在我国奥利亚罗非鱼作

为杂交奥尼鱼的父本 (尼罗罗非鱼♀×奥利亚罗非

鱼♂) ,经历着高强度的人工选育 ,且由于奠基群体

很小 ,因此导致其群体遗传多样性偏低。RAPD方

法分析也同样显示奥利亚罗非鱼 83系的遗传多样

性偏低 [ 20, 21 ]。本研究分析结果显示 05系的遗传多

样性高于 83系 , 05系和 83系均源于同一美国引进

群体。83系引进本所的时间较长 ,可能由于选育群

体较小 ,经过连续多代的选育 ,导致群体遗传多样性

降低。红奥群体是作为一个品系进行单独养殖 ,并

没有与尼罗罗非鱼进行杂交生产奥尼鱼 ,虽进行人

工选育 ,但强度不高 ,因而遗传多样性比 02系要高。

在本实验室选育过程中 ,红奥群体内繁殖后代出现

了红色、黑色、花色 3种体色表型 ,这也从另外一方

面说明红奥群体的遗传多样性丰富 ,具较大的选育

空间。

312　四个群体的亲缘关系　

遗传相似系数是衡量群体间遗传变异程度的可
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靠参数 ,群体间亲缘关系越近 ,则遗传变异性越低 ,

相似系数值越大 [ 22 ]。对 4个群体进行亲缘关系的

比较分析显示 83系与 05系遗传相似度最高 ,为

019422,说明这两个群体亲缘关系最近 ; 83系与红

奥遗传相似度最低 ,为 016977,说明这两个群体亲

缘关系最远。根据微卫星分析结果建立的系统进化

树显示 83系群体与 05系群体的亲缘关系最近 ,其

次是与 02系群体 ,与红色罗非鱼群体亲缘关系最

远。此结果与群体的来源和种属关系相符 ,也说明

本实验所选用的微卫星位点可用于分析奥利亚罗非

鱼群体间的亲缘关系。

313　遗传多样性分析及在实际生产上的应用　

罗非鱼繁殖能力很强 ,很容易造成鱼池中群体

过密 ,影响产量和商品规格的提高 ,且雌鱼的生长速

度明显慢于雄鱼 ,因而单性养殖雄鱼是罗非鱼的发

展方向。采用尼罗罗非鱼雌鱼和奥利亚罗非鱼雄鱼

杂交产生奥尼罗非鱼 ,理论上应该产生 100%奥尼

罗非鱼雄鱼 ,但是实际只有 90%—95%。鱼类的性

别遗传机制处于分化的初级阶段 ,其性别决定受环

境因素和遗传因素的共同控制 ,性别决定机制比较

复杂 [ 23 ]。研究发现罗非鱼的性别决定除了受染色

体遗传机制的控制外也与水温有密切的关系 [ 24 ]。

此外也有学者认为子代雄性率的高低与亲本的种质

纯度有关 ,亲本纯度越高其产生后代的雄性率就越

高 ,对罗非鱼的养殖越有利 [ 25 ]。本研究分析的 4个

群体中 , 02系群体的遗传多样性最低 ,也就是说 02

系群体相对于其他 3个群体来说具有更高的遗传相

似性 ,在杂交育种中选用 02系群体作为父本是否可

获得更高的雄性率仍需进一步的实验来证实。
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Abstract: Genetic diversity and phylogenetic relationship s among four breed varieties of O reochrom is aureus (83) , O. au2
reus (02) , O. aureus (05) and red O. aureus were studied using m icrosatellite analysis technology. 19 pairs of m icrosatel2
lite DNA p rimers of O reochrom is niloticu registered in GenBank which were selected and p roved to amp lify successfully on

O reochrom is aureus by p re2experiment were used.

The PCR reaction condition especially concentration ofMg
2 +

and annealing temperature were adjusted for each pair of

p rimers. Amp lified PCR p roducts were electrophoresed in PAGE and stained according to the silver stain p rocedures and

then imagined by A lphalmager. A total of 82 alleles were obtained from the four populations. The number of alleles for each

locus ranged from 228, and the average alleles was 4. 3 each locus. Average observed heterozygosity and average expected

heterozygosity were calculated by POPGENE3. 2 software. The results showed that the observed value of average heterozy2
gosity of the four O. aureus populations ranged from 0. 154 to 0. 391. The expected value of average heterozygosity ranged

from 0. 181 to 0. 428, and the average polymorphism information contents ranged from 0. 1513 to 0. 3882, respectively.

The lowest genetic diversity level was found in the O. aureus (02) . The highest genetic sim ilarity index (0. 9422) and the

lowest genetic distance (0. 0596) were found between O. aureus (05) and O. aureus (83) , which indicated a closer phy2
logenetic relationship between these two populations. On the other hand, the lowest genetic sim ilarity index (0. 6977) and

the highest genetic distance (0. 3599) existed between O. aureus (83) and red O. aureus, which suggested a farthest phy2
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logenetic relationship between these two populations. The evaluation results of the genetic deviation index D revealed that

there were loci departed from Hardy2W einberg equilibrium in all the four O. aureus populations. Results of null allele anal2
ysis byM icroChecker showed that there were loci showing evidences for null alleles in the populations excep t red O. aureus

population, including one locus for O. aureus (83) , two for O. aureus ( 02) and seven for O. aureus (05) . Such results

suggested that locus with evidence for null alleles in the populations excep t red O. aureus m ight be one of the reasons cau2
sing deviation of Hardy2W einberg equilibrium. Phylogenetic relationship of the four populations was analyzed by using

UPGMA methods based on their genetic distances and the results showed that O. aureus (83) and O. aureus (05) popula2
tions were clustered in the first group, the O. aureus (02) in the second group, while the red O. aureus was in a separate

group.

Key words:O reochrom is aureus;M icrosatellite DNA; Genetic diversity; Genetic distance; Hardy2W einberg equilibrium


