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摘要: 建立牙鲆(Paralichthys olivaceus)雌核发育近交系和杂交系, 以两性生殖家系作为对照组, 对3个群体的遗传特征和生长进行比较。结果表明, 雌核发育近交系、杂交系和对照组的等位基因数分别为41、55、78, 平均等位基因数为1.7、2.3、3.3, 平均观测杂合度为0.419 2、0.654 9、0.916 7, 雌核发育杂交系的上述参数明显高于近交系, 但低于对照组。3个群体的平均纯合度分别为0.580 7、0.345 1、0.083 3, 个体之间的遗传相似度分别为0.831 2、0.826 1、0.672 7, 杂交系小于近交系, 但明显高于对照组(P<0.05)。在生长方面, 雌核发育杂交系比近交系和对照组生长快, 差异极显著(P<0.01)。从结果可以看出, 雌核发育杂交系具有比近交系高的杂合度, 但具有与近交系相似的遗传相似度; 生长上比近交系明显快, 表现出明显的杂交优势。结论认为雌核发育家系杂交方法可以作为一种育种手段, 用于发挥杂交优势和提高遗传相似度。
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雌核发育是一种控制鱼类性别的有效方法, 减数分裂雌核发育具有固定母本性状的作用, 子代个体遗传相似度高, 能够大幅度缩短新品种的选育周期, 在育种实践中越来越受到人们的重视[1]。目前, 海产鱼类中已经成功诱导雌核发育的种类有欧鲈(Dicentrarchus labras)、真鲷(Pagrosomus major)、漠斑牙鲆(Paralichthys lethostigma)、大菱鲆(Scophthalmus maximus)、大黄鱼(Pseudosciaena crocea)等[2−6]. 其中已对大菱鲆、大黄鱼等[67]雌核发育后代的遗传特征进行了微卫星分析。关于牙鲆(Paralichthys olivaceus)雌核发育诱导研究已有较多报道, 20世纪80年代成功开发了减数分裂和有丝分裂雌核发育诱导方法[8]; 阐明了牙鲆雄性异配的性别决定机制, 并利用有丝分裂雌核发育诱导成功克隆牙鲆[9]; 对牙鲆减数分裂与有丝分裂雌核发育的遗传差异进行了分析, 发现减数分裂雌核发育二倍体虽未完全纯合但具有较高的遗传一致性, 具有固定母本性状的作用[10]。实验证实, 牙鲆一代减数分裂雌核发育相当于全同胞交配9~10代, 连续两代雌核发育相当于全同胞交配11~12代, 能够提高其纯合度和相似度[11]。但是, 对于雌核发育近交系和杂交系之间的遗传分析和生长的比较, 尚未见系统的研究报道。
本研究利用24个微卫星标记对牙鲆雌核发育近交系、杂交系的遗传特性进行了分析, 并对其生长状况进行了比较, 以期为牙鲆新品种的选育提供基础数据。
1  材料和方法
1.1  实验材料
实验家系的母本是同一尾性状优良的雌鱼。对照组为母本与1尾普通雄鱼采用人工受精方法获得的后代。雌核发育近交系为同一雌核发育家系内的雌鱼与伪雄鱼交配获得(以下称近交系); 雌核发育杂交系为近交系的母本与另外雌核发育家系的伪雄鱼交配获得(以下称杂交系)。雌性牙鲆亲鱼5龄, 体质量4 130 g, 全长72.20 cm。雄性牙鲆亲鱼5龄, 近交系雄鱼体质量2 120 g, 全长58.52 cm; 杂交系雄鱼体质量2 070 g, 全长55.34 cm; 对照组雄鱼体质量2 250 g, 全长60.84 cm。牙鲆减数分裂雌核发育二倍体的制备方法与条件参照刘海金等[12]。实验组与对照组均用常规方法进行培育。
雌核发育近交系、杂交系以及对照组的仔鱼分别置于0.5 m3水槽中单独培养, 30 d后转入3 m3大水槽中培养, 为了减少环境条件的差异, 各水槽养殖密度均为100尾/m3, 约10 d倒池1次, 同时统计数量, 保持各池养殖密度大体相同。水温及充气条件等均相同; 投喂饵料依次是轮虫、卤虫和配合饵料; 投饵方法及投饵量均相同。培育方法是按照牙鲆苗种培育工艺流程进行。
1.2  基因组DNA的提取
取雌核发育近交系、杂交系以及对照组的亲本和这3个家系的110日龄鱼苗各32尾, 剪取腹面胸鳍,直接置于80℃冰箱中保存。DNA的提取及分析方法参照刘海金等[12]。
1.3  微卫星引物
24个高多态性的微卫星引物选自牙鲆二代遗传连锁图谱[13]. 每个连锁群1个标记。由GenBank获得引物系列或微卫星序列, 利用SSRHunter软件和Primer3.0设计引物, 由上海生工生物工程技术服务有限公司合成, 合成规格为2.5OD。引物名称、核心序列、退火温度、连锁群和GenBank登录号见表1。
1.4  PCR反应及电泳
PCR反应体系(15 μL)包括: 10×Buffer 2.5 μL、Mg2+(25 mmol /L)1 μL、dNTPs(各2 mmol /L)1 μL、上下游引物(10 mmol /L)各0.6 μL、模版1 μL (30~50 ng)、Taq DNA聚合酶1 U, 加适量ddH2O。PCR反应程序: 94℃预变性3 min; 25个循环, 各循环包括94℃变性30 s, 退火30 s, 72℃延伸30 s; 最后72℃延伸10 min, PCR扩增在PE9700型PCR仪上进行。PCR扩增产物使用8%非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测。电泳结束后, 加入1% AgNO3, 染色10 min, 清水洗净, 然后加入显色液(1%甲醛, 2%氢氧化钠, 0.04%无水碳酸钠)显色10 min。凝胶在Hp scanjet G4010扫描仪成像, 用Gel-Pro Analyzer 4.5软件对电泳谱带进行分析。
1.5  统计指标
等位基因数(A)、观测杂合度(Ho)、纯合度(homozygosity)、亲本与子代的遗传相似度、子代个体间的遗传相似度(genetic similarity index, GSI)及亲本之间的遗传距离等遗传参数均由popgene(ver.3.2)计算获得, 用SPSS18.0软件进行单因素方差分析。
1.6  雌核发育近交系、杂交系和对照组生长性状测量
110 d时, 对各群体分别随机取32尾, 测量其体质量(精确到0.1 g), 并用数码相机对每一尾鱼进行标准图片采集, 然后使用Motic Images Plus 2.0软件对实验鱼全长、体长和体高等性状进行测定。

2  结果与分析
2.1  遗传特性比较
24对微卫星引物在雌核发育近交系、杂交系和对照组3个家系中, 均获得了稳定的扩增, 等位基因数分别为41、55、78个, 平均等位基因数分别为1.7、2.3、3.3(表2)。等位基因数量是衡量基因丰富度的一个指标, 3个家系的等位基因数存在着显著差异(P<0.05), 杂交系显著高于近交系(P<0.05, 表3), 表明雌核发育能够有效地纯化和固定亲本基因, 提高遗传一致性。

遗传参数结果显示(表2, 表3), 杂交系的观测杂合度(0.65)显著高于近交系(0.42); 虽然杂交系显著低于对照组(P<0.01), 但比近交系具有明
表1  微卫星引物序列、连锁群及特异退火温度
Tab.1  Sequence, linkage group and specific annealing temperature of microsatellite primers

	位点
locus
	重复碱基
core sequence
	引物序列(5′−3′)

primer sequence (5′−3′)
	退火温度/℃
annealing temperature
	连锁群
linkage group
	登录号GenBank

accession no.

	Poli1076TUF
	(AC)34
	F: GGTTTAACGGTAGAGTTTGCACAGC

R: GGAAGCCACTACCATACCAATACCA
	62
	1
	AB458945

	Poli1077TUF
	(CA)11
	F:CCTGCTCACTCACTGTTCGTACTCT

R: ACAGGAGTGAATGATGGAGACGAC
	62
	2
	AB458946

	Poli1831TUF
	(CA)20
	F: TCACCTCACAGTGTTTCAATAACC

R: ACACAAGACGAGGACCTCTACC
	62
	3
	AB459116

	Poli148TUF
	(TG)16
	F: GGCTGCTGACGTAGATGACA

R: CGGAGTACCGGTCAGAGAAC
	62
	4
	AB459422

	Poli9TUF
	(CA)20
	F: GATCTGCAGAAACACACACTCA

R: GCGAGTTCTTCCTCAAATGC
	62
	5
	AB037980

	Poli107TUF
	(CA)27
	F: TGGAAGAGATGTGCACTTGACTGTC

R: AACTGTCACCTCTGAGTGGACCG
	60
	6
	AB037990

	Poli159TUF
	(CA)10
	F: CACAAGGAAGTCCCCATGTT

R: GGTGTGTGTGGGAGTGACAG
	62
	7
	AB459431

	Poli1825TUF
	(GA)29
	F: ACAAGCGGTGCACATTTAAC

R: TTCAAACAGGAGCTGCATTG
	62
	8
	AB459110

	Poli1936TUF
	(CA )13
	F: CAGAAATCGTTATGCACCCATT

R: GCTGCTAAATCCCACTTGACAG
	60
	9
	AB459201

	Po15
	(CA)10
	F: GTTTGTTTGGCTGCACAATG

R: GCACCCTCTCAGCTTGTTCT
	60
	10
	AB057727

	Poli907TUF
	(TG)13
	F: CCACACTGTCGGGCCTATTA

R: GTGTTCCAGATGGACGGACT
	60
	11
	EF112845

	Poli212TUF
	(CA)33
	F: ATTTTAATTG CCAGTACACC CCTCC

R:CCTTCGTCTAATTAATTGACAAGTGCA
	60
	12
	AB459478

	Poli966TUF
	(CA)15
	F: GCCTGGAGGAGAAAACAACA

R: AACCTCCAAGGCACAACAAC
	60
	13
	EF112892

	Poli1819TUF
	(CA)25
	F: GGAGAATGCGAGTTCTGTCTTT

R: AACTGCAATAATGCACCTCCTT
	63
	14
	AB459105

	Po13
	(CA)13
	F: ATCCCGTAACAGCCAATCAG

R: CGTCCAGGACAATCAGGACT
	60
	15
	AB046746

	Po25A
	(GATG)10
	F: AGTCAGGTTTCAGGCCACTG

R: CAGAAGTGTTGTCGCAGGAA
	60
	16
	AB046749

	Poli1915TUF
	(CA)20
	F: CACTCGAAGCTCCTAACAGTGA

R: CCTTTGTCCTGAGCTGAACTG
	60
	17
	AB459185

	Poli1010TUF
	(CA)17
	F: TAACTCCGGGTCTGTGAAGC

R: CAGTCCGATCCAACACAATG
	60
	18
	AB458907

	Poli1490TUF
	(CTT)7
	F: CAACACTGCGTCACCATCTT

R: AGTGTCCCACACCTCTCAGC
	60
	19
	DQ889052

	Poli1838TUF
	(CA)16
	F: CTCCTTCAGTTAACCCCAAGTG

R: TGACACAGCATTACCTGAGACC
	54
	20
	AB459120

	Poli1925TUF
	(CA)17
	F: GTAAAACAATGTTGCAGCCAGA

R: TCCTCCATCAGTGTCAGTAAGG
	62
	21
	AB459193

	Poli1498TUF
	(AGA )15
	F: TTCCTCCTGATGCTTCTTGTT

R: TTCGGCAAAAACCTGACACT
	58
	22
	DQ889058

	Poli-RC27-TUF
	(AC)24
	F: CCAATGCATCAATACGTACACA

R: GAAGGGGTGCTATGAGATGG
	55
	23
	AB030937

	Poli1872TUF
	(CA)18
	F: CCAGAGGACAGTTGGCTTTC

R: GGAGCGACCACGTAGAAGAC
	61
	24
	AB459147


表2  牙鲆雌核发育近交系与杂交系的遗传参数
Tab. 2  Gene heterozygosity and homozygosity of inbred and hybrid of Paralichthys olivaceus
	位点
locus
	近交系inbred
	杂交系hybrid
	对照组control

	
	等位基因数numbers of alleles
	观测杂合度
observed heterozygosity
	纯合度
homozygosity
	等位基因数numbers of alleles
	观测杂合度
observed heterozygosity
	纯合度
homozygosity
	等位基因数numbers of alleles
	观测杂合度
observed heterozygosity
	纯合度
homozygosity

	Poli1076TUF
	2
	0.6875
	0.3125
	2
	1.0000
	0.0000
	4
	1.0000
	0.0000

	Poli1077TUF
	2
	0.5625
	0.4357
	3
	1.0000
	0.0000
	4
	1.0000
	0.0000

	Poli1831TUF
	2
	1.0000
	0.0000
	4
	1.0000
	0.0000
	4
	1.0000
	0.0000

	Poli148TUF
	2
	0.4062
	0.5938
	2
	0.4062
	0.5938
	4
	1.0000
	0.0000

	Poli9TUF
	1
	0.0000
	1.0000
	3
	1.0000
	0.0000
	3
	1.0000
	0.0000

	Poli107TUF
	2
	0.4688
	0.5312
	4
	1.0000
	0.0000
	3
	1.0000
	0.0000

	Poli159TUF
	1
	0.0000
	1.0000
	1
	0.0000
	1.0000
	3
	1.0000
	0.0000

	Poli1825TUF
	1
	0.0000
	1.0000
	1
	0.0000
	1.0000
	4
	1.0000
	0.0000

	Poli1936TUF
	2
	0.4375
	0.5625
	2
	0.5312
	0.4688
	4
	1.0000
	0.0000

	Po15
	2
	0.5625
	0.4375
	3
	0.7500
	0.2500
	4
	1.0000
	0.0000

	Poli907TUF
	2
	0.6562
	0.3438
	2
	0.7500
	0.2500
	4
	1.0000
	0.0000

	Poli212TUF
	2
	0.4062
	0.5938
	2
	0.5000
	0.5000
	4
	1.0000
	0.0000

	Poli966TUF
	2
	0.5000
	0.5000
	2
	1.0000
	0.0000
	3
	1.0000
	0.0000

	Poli1819TUF
	1
	0.0000
	1.0000
	2
	0.4688
	0.5312
	2
	0.5938
	0.4062

	Po13
	2
	0.6250
	0.3750
	1
	0.0000
	1.0000
	4
	1.0000
	0.0000

	Po25A
	2
	0.4375
	0.5625
	3
	1.0000
	0.0000
	2
	0.5000
	0.5000

	Poli1915TUF
	2
	1.0000
	0.0000
	1
	0.0000
	1.0000
	2
	0.5625
	0.4375

	Poli1010TUF
	2
	0.6875
	0.3125
	2
	0.5000
	0.5000
	2
	0.3438
	0.6562

	Poli1490TUF
	1
	0.0000
	1.0000
	3
	0.6250
	0.3750
	2
	1.0000
	0.0000

	Poli1838TUF
	1
	0.0000
	1.0000
	2
	1.0000
	0.0000
	2
	1.0000
	0.0000

	Poli1925TUF
	2
	0.5938
	0.4062
	2
	0.5938
	0.4062
	4
	1.0000
	0.0000

	Poli1498TUF
	1
	0.0000
	1.0000
	2
	0.5938
	0.4062
	3
	1.0000
	0.0000

	Poli-RC27-TUF
	2
	0.5938
	0.4062
	2
	1.0000
	0.0000
	3
	1.0000
	0.0000

	Poli1872TUF
	2
	0.4375
	0.5625
	4
	1.0000
	0.0000
	4
	1.0000
	0.0000

	平均mean
	1.7
	0.4192
	0.5807
	2.3
	0.6549
	0.3451
	3.3
	0.9167
	0.0833.

	合计total
	41
	−
	−
	55
	−
	−
	78
	−
	−


表3  牙鲆杂交系和近交系遗传参数的比较
Tab. 3  Gene heterozygosity and homozygosity comparison of inbred and hybrid Paralichthys olivaceus
                                                              n=24; 
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±SD

	家系
family
	等位基因数A
numbers of alleles
	观测杂合度Ho

observed heterozygosity
	纯合度
homozygosity

	近交系inbred
	1.71±0.45c
	0.42±0.31c
	0.58±0.31a

	杂交系hybrid
	2.29±0.89b
	0.65±0.37b
	0.35±0.37b

	对照组control
	3.25±0.83a
	0.92±0.19a
	0.08±0.19c


注: 同列中标有不同小写字母者差异显著(P<0.05 ).
Note: Different superscript letters within the same column donate significant differences at 0.05 level.

显优势。在纯合度上, 与对照组相比, 近交系和杂交系均具有较高的纯合度, 近交系(0.58)显著高于杂交系(0.35)(P<0.01)。遗传相似度上, 雌核发育家系明显高于对照组(P<0.01), 近交系(0.8312)稍高于杂交系(0.8261), 两者均具有较高的遗传相似度(表4)。
表4  牙鲆近交系、杂交系和对照组家系内的遗传相似度
Tab.4  Genetic similarity indices(GSI) of control, inbred and hybrid of Paralichthys olivaceus
n=32; 
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±SD

	家系
family
	子代与子代遗传相似度
GSI among offspring
	亲本之间遗传距离
genetic distance 
of parent

	近交系inbred
	0.8312±0.0503a
	0.1471

	杂交系hybrid
	0.8261±0.0491a
	0.5432

	对照组control
	0.6727±0.0622b
	0.8710


注: 同列中标有不同小写字母者差异显著(P<0.05 ).
Note: Different superscript letters within the same column donate significant differences at 0.05 level.

2.2  近交系、杂交系和对照组的生长性状比较
对近交系、杂交系和对照组鱼苗生长性状检

测结果显示(表5), 雌核发育杂交系的平均全长显著高于对照组和近交系(P<0.05), 而对照组和近交系之间的全长差异不显著(P>0.05)。杂交系的平均体高显著高于对照组和近交系(P<0.05), 而对照组与近交系的体高差异不显著(P>0.05)。由此可以看出, 杂交系在全长和体高性状上表现出很大的杂交优势。雌核发育杂交系的体质量显著高于对照组和近交系(P<0.01), 而近交系体质量比对照组还低, 并且差异显著(P<0.05); 杂交系较对照组的体质量增长高出40.83%, 说明杂交系具有明显的杂交优势, 而雌核发育系内近交(有伪雄鱼条件下), 生长还不如对照组, 体现出明显的近交劣势。
表5  雌核发育近交系与杂交系的生物学指标比较
Tab. 5  Biological parameters of inbred and hybrid of of Paralichthys olivaceus
n=32; 
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±SD

	家系

family
	体质量/g

body weight
	全长/cm total length
	体长/cm body length
	体高/cm body height
	与对照组相比较的增长/% gain compared with control

	
	
	
	
	
	体质量body weight
	全长total length
	体长body length
	体高body height

	杂交系hybrid
	36.18±7.38a
	14.71±0.87a
	12.78±0.76a
	5.01±0.33a
	40.83
	12.80
	13.18
	13.36

	近交系inbred
	21.51±6.26c
	12.53±1.22b
	10.88±1.13b
	4.32±0.49b
	(16.27
	(3.93
	(3.61
	(2.37

	对照组control
	25.69±7.66b
	13.04±1.33b
	11.29±1.16b
	4.42±0.52b
	
	
	
	


注: 同列中标有不同小写字母者差异显著(P<0.05 ).
Note: Different superscript letters within the same column donate significant differences at 0.05 level.

3  讨论
牙鲆生长受水温和养殖密度等诸环境因子影响很大。本研究中尽量保证各群体培育条件稳定且一致, 以便于分析由遗传因素决定的家系间生长差异。为避免不同亲本遗传差异的影响, 近交系、杂交系和对照组的母本均是同一尾野生鱼的后代, 尽可能做到母本的遗传背景相同或相似。
减数分裂雌核发育能够有效快速地固定母本性状, 是一种提高育种效率的好方法[14]。幹田和彦等[15]的研究表明连续多代诱导减数分裂雌核发育, 遗传相似度将会提高。虽然有部分仍是杂合子, 但是亲本的遗传特征已被固定, 其子代数量性状表现趋于一致, 个体之间差异小, 遗传相似度增加。本研究中, 杂交系平均遗传相似度与近交系较为接近, 二者均显著高于对照组, 说明雌核发育亲本的基因型得到部分纯合和固定, 使得子代的遗传相似度显著提高。杂交系的父母本均经过减数分裂雌核发育, 因此遗传结构简单, 虽经杂交, 基因型不如对照组丰富, 但与近交系相比, 却表现出杂合度较高和生长快的优势。
对照组的平均等位基因数和观测杂合度均高于雌核发育近交系和杂交系, 主要由于对照组是通过普通杂交方式制备, 子代基因型为父母本等位基因的随机组合, 类型比较丰富。雌核发育近交系虽为“两性”交配的二倍体, 但其父母本为减数分裂雌核发育二倍体, 且分别来自同一家系, 双亲在同一检测位点的基因型基本相同, 近亲交配和母系遗传使其基因位点发生了大量的纯合, 导致平均等位基因数偏小。
人工诱导雌核发育技术和兄妹交配的方式可以逐步提高鱼类纯合度, 再通过不同纯系之间的杂交就可以获得性状优良的品种, 为改良鱼类的品种提供重要手段[16]。本研究中, 雌核发育近交系、杂交系和对照组生长性状比较结果表明, 雌核发育杂交系体质量和体长生长具有明显的杂交优势。一般来说杂种优势的大小, 大多取决于双亲间的相对差异及互补程度。在一定范围内, 差异越大, 优势越明显; 亲本间的遗传距离反映了双亲间的亲缘关系的远近, 遗传距离越大, 亲缘关系越远, 反之则越近。近交系亲本间的遗传距离(0.147 1)显著小于杂交系(0.543 2)。据此可以推测, 杂交系可能会有显著的杂种优势。杂种优势的大小还取决于亲本基因型的纯合度, 亲本纯合度越高, 杂种优势越强[17−18]。雌核发育牙鲆的纯合度得到一定程度的提高[11,15]. 因此, 雌核发育母本与伪雄鱼交配的杂交优势将比普通两性家系杂交, 其后代杂交优势会表现得更显著。罗相忠等[19]对鲢(Hypophthalmichthys molitrix)的研究结果表明, 纯系间杂交后代生长明显快于普通鲢, 差异显著, 杂交系具有显著的生长优势。
本研究的结果还表明, 雌核发育杂交系具有很好生长优势, 但是, 以利用杂交系内的雌雄鱼作为亲本进行近交, 则会出现衰退趋势, 即近交后代的经济性状劣于其亲本。这种现象在虾类和鱼类上经常出现, 有些养殖场从国内或国外购入优良种苗, 由于不知道其亲缘关系, 盲目地进行“杂交”, 结果重复多次也未获得优良后代, 究其原因, 不能排除实际上在进行某种范围内的“近交”。现在全国大量养殖的牙鲆新品种‘北鲆1号’, 也是用雌核发育家系杂交而成, 具有很好经济性状。但是, 如果有人利用其中的雌雄个体进行近交, 不但不会出现等同亲本的生产性能, 反而会出现明显的近亲衰退现象。因此, 不能盲目地进行“自繁”。
传统动物良种选育的过程, 基本上是不断纯合和杂交的过程[20]。传统方法构建纯系, 至少需要经过连续20代的全同胞交配, 这对于繁殖周期长的鱼类来说, 几乎是不可能完成的。全同胞交配方式的纯合过程是漫长的, 同时还需要大量的人力、财力和场地。相比较而言, 雌核发育方式可以高效、快速地实现纯化, 大幅缩短了选育周期, 对于鱼类育种是一种非常难得的生殖方式[21]。本研究中, 雌核发育家系的诱导以及杂交系的制备就是高效纯合和杂交的过程。遗传分析和生长性状的研究结果表明, 雌核发育杂交系生长快、遗传相似度高。这种育种手段无论是对于快速生长性状, 还是选育抗逆性性状, 无论是对于海水鱼类, 还是淡水鱼类, 都将具有广阔的应用前景。
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Growth comparison and genetic analysis of gynogenetic inbred and hybrid lines of Japanese flounder, Paralichthys olivaceus
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Abstract: Gynogenetic inbred (GI) and hybrid lines (GH) of Japanese flounder (Paralichthys olivaceus) were produced by gynogenesis, and their growth and hereditary features were compared. The control group was a cross between a gynogenetic female and normal male. Twenty-four microsatellites markers were selected for the analysis. The results showed that 41, 55 and 78 alleles were scored in GI, GH and control group, respectively, with the average number of alleles as 1.7, 2.3 and 3.3. The average observed heterozygosity (Ho) among the 24 analyzed loci in the GH group was 0.654 9, which was higher than that in GI (0.419 2), but lower than that in the control group (0.916 7). The average homozygosity was 0.580 7 in GI and 0.345 1 in GH, which were much higher than that in the control group (0.083 3). The average similarity index among individuals in the GI group (0.831 2) was higher than that of the GH group (0.826 1), and both were higher than in the control group (0.6727). The growth rate of the GH group was significantly higher than the GI and control groups (P<0.01). According to the result, GH lines have more advantages compared with GI lines and natural mating families(the control group). Hybridization between gynogenetic individuals could be an essential tool for breeding increased growth rates and to increase the genetic similarity of the Japanese flounder.
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