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摘要: 以草鱼(Ctenopharyngodon idellus)养殖群体(YZ)为母本, 以紫外线灭活的鲤鱼精子激活草鱼卵子, 冷休克抑

制第二极体排出的方法诱导获得异精雌核发育草鱼群体(CH)。利用 12 对微卫星引物对 YZ 群体、YS (扬州广陵长

江系家鱼原种场引进草鱼群体)群体、CH 群体进行 PCR 扩增并分析, 共检测出 194 个等位基因, 其中 75.8 个有效

等位基因。YZ 群体、YS 群体、CH 群体的平均等位基因数依次为 13.0、12.6、4.7; 平均有效等位基因数依次是

7.7、6.6、2.3; 平均期望杂合度依次为 0.87、0.82、0.56; 平均多态信息含量依次为 0.84、0.79、0.49。从每个个体

在微卫星位点的纯合率看, YZ 群体中个体的纯合度在 0.00~0.33, YS 群体中个体的纯合度在 0.00~0.42, CH 群体中

个体的纯合度在 0.42~0.92。这表明与 YZ 群体和 YS 群体相比, CH 群体的遗传多样性显著下降, 并且在每个位点

的纯合率 CH 群体均高于普通草鱼群体, 表明人工诱导减数雌核发育可加速草鱼大多数基因位点的纯合, 是快速

建立高纯品系的有效手段。同时, 本研究筛选并利用微卫星位点组合建立了雌核发育草鱼子代不同家系及其母本

亲缘关系的简易、高效鉴别技术, 旨在为雌核发育草鱼标记辅助育种打下基础。 
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草鱼 (Ctenopharyngodon idellus)是中国主要

淡水养殖种类之一 , 据《中国渔业统计年鉴》 , 

2016 年养殖产量为 589.88 万 t, 位居中国淡水养

殖鱼类产量首位[1]。然而, 长期以来, 养殖草鱼因

没有经过系统地选育与遗传改良, 经济性状逐渐

退化, 赤皮、肠炎、烂鳃三大病始终困扰着其产

业发展[2]。加之草鱼性成熟需要 4~5 年, 应用传统

方法选育草鱼育种周期太长, 培育一个新品种需

20 年以上, 导致目前草鱼尚无国家审定的良种, 

严重影响了其养殖产业的健康可持续发展。 

人工诱导雌核发育技术是快速建立纯系、固

定优良性状的有效手段。近年来, 雌核发育技术

已成功应用于鲤科、鳅科、鲑科、鲆科、鲽科等

多种经济鱼类中获得单性后代群体[3-4]。早在 1985

年, 中国水产科学研究院淡水渔业研究中心科研

人员采用紫外线灭活的鲤鱼精子刺激草鱼卵子 , 

并利用冷休克法获得了雌核发育草鱼苗种, 对雌

核发育草鱼及其亲本几种同工酶进行了比较研究, 

证实了雌核发育后代为全雌性遗传[5]。随着分子

生物学技术的发展, RAPD、SSR 等分子标记被用

于对雌核发育草鱼进行了遗传研究, 结果表明雌

核发育草鱼群体的纯合度远高于普通草鱼群体 , 

雌核发育可加速大多数基因位点的纯合, 有利于

固定其优良性状[6-9]。 

本研究利用紫外线灭活的鲤鱼精子激活草鱼

卵子, 采用冷休克抑制第二极体排出的方法诱导

出草鱼雌核发育二倍体子代, 利用 12 对微卫星位

点对亲本群体(YZ)、对照群体(YS)、雌核发育群
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体(CH)进行扩增并分析遗传结构, 研究其群体的

遗传多样性、群体的纯合性、母本及雌核发育子

代的亲权鉴别, 以期为利用雌核发育技术进行草

鱼良种选育提供基础数据和理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料和方法 

雌核发育母本来源于 2015 年 2 月从山东省微

山县采集的一批养殖草鱼群体(YZ); 2015 年 4 月

从国家级扬州广陵长江系家鱼原种场引进一批草

鱼群体(YS)。 

遗传灭活: 选取成熟度较好的普通雄性鲤鱼, 

轻轻挤压腹部, 收集精液。将精液与预冷 Hank’s

液按 1 : 4 混合均匀, 加入直径为 9 cm的塑料培养

皿, 轻轻震荡使之平铺在培养皿底部, 精子稀释

液厚度控制在 0.1~0.2 mm。将盛精皿置于紫外照

射装置内的摇床上, 摇床振荡频率为 40 r/min, 紫

外灯管为 2 支 18 W 紫外灭菌灯(254 nm), 进行精

子遗传灭活 50 min。 

卵子获取及雌核发育诱导: 从 YZ 群体中挑

选成熟度好的 4 尾雌性草鱼注射催情素, 达到效

应期后, 进行人工挤卵。采用干法授精法, 将草鱼

卵子挤入干燥的脸盆中, 立刻加入遗传失活的鲤

鱼精子稀释液, 用干燥的鹅毛轻轻搅拌使其充分

混匀, 再加水启动卵子发育, 受精后 2 min, 冷休

克 4℃处理 10 min, 孵化出鱼苗, 建立草鱼异精雌

核发育群体(CH)。 

1.2  基因组 DNA 提取 

从 YZ、YS、CH 群体中采集胸鳍样本各 30

尾, 活体剪取胸鳍小块保存于无水乙醇, 采用苯

酚法从鳍条中提取总 DNA, 用分光光度计检测其

浓度和纯度, -20℃保存备用。 

1.3  微卫星 PCR 扩增及分型 

本研究所采用微卫星标记来自于草鱼遗传连

锁图谱[10]及已开发的标记[11]。各微卫星标记的引

物由上海生工生物技术服务公司合成, 上游引物 

5ʹ端加 FAM 或 HEX 荧光标记(表 1)。 

PCR 扩增体系为 25 μL, 包括 10× PCR Buffer 

2.5 μL、MgCl2 (25 mmol/L) 1.5 μL、dNTPs 

(2.5 mmol/L) 2 μL、TaqDNA 聚合酶(2.5 U/μL) 
 

表 1  微卫星引物特征 
Tab. 1  Characteristics of microsatellite primers 

位点 
locus 

引物序列(5ʹ3ʹ) primer sequence (5ʹ3ʹ) 
复性温度/℃ 

annealing temperature
重复序列 

repeat motif 
片段大小/bp 
fragment size 

CID0001 F: HEX-GTGTTGCTGGATAATGGGA  
R: TGGTGAACTCAAGAGGTGTG  

57 (AC)16 197271 

CID0002 F: FAM-GCAGGCTGCTGAAGAATA 
R: AACTTACTGACCCCAAACC 

56 (AC)23 244314 

CID0004 F:HEX-ATCCCCTCTCAATTGACTCACAGTT  
R: GCTGGCATCTATTTTGAATTCTTATTG 

55 (TG)18 144214 

CID0012 F: FAM-ACAGTGCTAAACCTGCCAGTCAGTG 
R: ACAGCAGCACCAGTGGACATCAT 

55 (TG)15 124198 

CID0017 F: FAM-CTGGCCCCGGAGGAGACG  
R: AGCAGCGACCGCAGAAGATGAT 

58 (CA)20 318368 

CID0036 F: FAM-CCAGGGGCAAAACACAGACAATACTC 
R: AGGAAGCCATTCTTTGGATCTCATTAG 

57 (CA)18 101149 

CID0044 F: HEX-TTGTGGTGGATCGGCCTGTATTT  
R: GAGCTGCCCAAGCGTGTGC  

55 (GT)16 358414 

CID0058 F: HEX-AAGGGAGAGGGAGAAGGAAGAGA 
R :AGGCGGAGGAGTGAAACGAA  

56 (TG)21 136200 

CID0909 F: HEX-CATGTAGTCCACCGCCTGATGAT  
R: GAAGGGGCAGCTTGAAATCCA  

55 (CA)13 308352 

CID1525 F: FAM-AAGAGCCCACACTTACGTGACTGT  
R: GTTTTTCCCTTTAACCCGTCTCT  

55 (GA)26 225267 

CID1528 F: HEX-GCTGGTTTAAACAGGCACACCTTC  
R: TTGGGACGGAAAGCTGCTCTG 

55 (CT)18 323359 

CID1529 F: FAM-AGGGGTTTGGGATGACACAG  
R: TAACAGGCTTGTAAACATCCAATG 

55 (GA)31 391455 
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0.5 μL、上游及下游引物(10 mmol/L)各 0.5 μL、

基因组 DNA(20 ng/μL)1 μL, 补充无菌水 16.5 μL。 

PCR 扩增程序为: 94℃ 预变性 3 min; 94℃

变性 30 s, 55~58℃(表 1)复性 30 s, 72℃延伸 1 min, 

扩增 35 个循环; 最后再 72℃延伸 10 min, 4℃保

温。扩增反应在 Eppendorf 梯度 PCR 仪上完成。

反应产物送上海迈浦生物科技有限公司检测, 利

用 ABI3730XL 全自动 DNA 测序仪分析, 并通过

Genemapper 3.5 软件读取扩增产物的分子量数据, 

部分如图 1 所示。 
 

 
 

图 1  位点 CID0017 和位点 CID0044 在 

部分草鱼个体的分型图 

Fig. 1  Chromatomap for genotypes of CID0017 and 
CID0044 in Ctenopharyngodon idellus 

 

1.4  数据统计与分析 

根据分子量数据确定个体各位点基因型。用

Genemapper 3.5 软件读取扩增数据, 采用 POP-

GEN 3.2[12]进行群体遗传多样性分析, 计算等位

基因数(Na)、有效等位基因数(Ne)、期望杂合度

(He)。用 Botstein 等[13]的公式计算微卫星位点多

态信息含量 (polymorphism information content, 

PIC)。利用 ARLEQUIN 3.1[14]软件计算分子方差

分 析 (AMOVA) 。 基 于 个 体 间 遗 传 距 离 , 用

MEGA3.1 构建系统树。利用 Cervus 3.0 软件对 4

个母本及雌核发育相应子代的基因型数据进行亲

权鉴定, 并用 Excel 进行校准。 

2  结果与分析 

2.1  微卫星分子标记的多态性分析 

利用 12 对(CID0001、CID0002、CID0004、
CID0012、CID0017、CID0036、CID0044、CID0058、

CID0909、CID1525、CID1528、CID1529)微卫星

引物对 60 个个体(YZ 和 YS 群体)进行 PCR 扩增, 

12 个微卫星位点的多态性检测分析结果如表 2 所

示, 平均等位基因数、平均有效等位基因数、平

均期望杂合度、平均多态信息含量分别为 16.08、

8.36、0.86、0.84; 在所有检测的位点中, CID0002
位点的 Na 最高(24), CID1529 位点的 Ne(14.73)、

He(0.942)、PIC(0.928)都最高。 
 

表 2  微卫星引物的多态性检测 
Tab. 2  Polymorphism detection for SSR primers 

位点 

locus 

等位 

基因数 

Na 

有效等位 

基因数 
Ne 

期望 

杂合度 

He 

多态信 

息含量 

PIC 

CID0001 15 3.03 0.676 0.653 

CID0002 24 13.48 0.934 0.921 

CID0004 18 9.10 0.898 0.881 

CID0012 13 5.32 0.819 0.797 

CID0017 16 7.91 0.881 0.861 

CID0036 14 9.05 0.898 0.879 

CID0044 13 6.53 0.854 0.834 

CID0058 16 9.03 0.898 0.880 

CID0909 15 10.34 0.912 0.895 

CID1525 15 7.71 0.879 0.858 

CID1528 14 4.08 0.761 0.724 

CID1529 20 14.73 0.942 0.928 
 

2.2  3 个草鱼群体的遗传多样性分析 

利用这 12 对微卫星引物对 3 个草鱼群体进行

遗传多样性检测, 共检测出 194 个等位基因数, 

其中有效等位基因数为 75.8 个。YZ、YS、CH 群

体的平均等位基因数( aN )依次为 13.0、12.6、4.7; 

平均有效等位基因数( eN )依次是 7.7、6.6、2.3; 平

均期望杂合度( eH )依次为 0.87、0.82、0.56; 平均

多态信息含量( PIC )依次为 0.84、0.79、0.49 (表 3)。 
 

表 3  3 个草鱼群体的遗传多样性参数 
Tab. 3  Genetic diversity parameters of three  

Ctenopharyngodon idellus stocks 

遗传参数 
genetic parameter 

对照组 

YS 

养殖群体

YZ 

雌核发

育群体

CH 

平均等位基因数( aN ) 12.6 13.0 4.7 

平均有效等位基因数( eN ) 6.6 7.7 2.3 

平均期望杂合度( eH ) 0.82 0.87 0.56 

平均多态信息含量( PIC ) 0.79 0.84 0.49 
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3 个草鱼群体分子方差分析结果表明(表 4): 大多

数 变 异 来 自 个 体 内 (74.55%), 群 体 间 变 异 占

8.70%, 群体内个体间占 16.74%。对非雌核发育

群体个体(YS 群体和 YZ 群体)的 60 个个体遗传距

离构建 UPGMA 系统树(图 2), 结果表明 YZ 群体

与 YS 群体各群体的大部分个体先聚在一起, 2 个

群体的个别个体交叉聚在一起。 

2.3  雌核发育子代及其亲本的亲权鉴别 

根据雌核发育草鱼在微卫星位点的等位基因

型数据, 采用单个微卫星位点进行雌核发育草鱼

鉴定时, 不能鉴别出雌核发育子代的亲本。本研

究根据微卫星位点基因型的差异, 筛选并利用 2

个微卫星位点有效组合建立了雌核发育草鱼子代

不同家系及其母本亲缘关系的简易、高效鉴别技

术。例如, 表 5 所示, CID0017 和 CID0058 同时使

用, 可鉴别出这 30 尾雌核发育草鱼子代所属的家

系及其母本。基于 4 个母本及 30 个草鱼雌核发育 

表 4  3 个草鱼群体分子方差分析 
Tab. 4  AMOVA analysis among three  

Ctenopharyngodon idellus stocks 

变异来源 
source of  
variation 

自由度
df 

平方和 
sum of 
squares 

方差组分 
variance 

components 

方差比例/%
percentage 
of variance

群体间  
among populations

2 19.590 0.13404 Va 8.70 

群体内个体间 
among individual 
within populations

88 146.448 0.25792 Vb 16.74 

个体内 
within individuals 

91 104.500 1.14835 Vc 74.55 

总变异 
total variation 

181 270.538 1.54031   

 

子代个体间遗传距离, 构建 NJ 进化树, 如图 3 所

示 , CH-1~CH-24 和母本 YZ-7 先聚在一起 , 

CH-25、CH-26 与母本 YZ-3 先聚在一起, CH-27

与母本 YZ-2 先聚在一起, CH-28~CH30 与母本

YZ-12 先聚在一起, 这与雌核发育子代及其亲本

的亲权鉴别的结果相一致。 

 

 
 

图 2  基于草鱼个体间遗传距离的 YZ 群体和 YS 群体个体 UPGMA 聚类树 

Fig. 2  UPGMA molecular trees based on genetic distance for 60 individuals from YZ and YS groups of Ctenopharyngodon idellus 
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表 5  位点 CID0017 和 CID0058 在母本及 

雌核发育后代个体中的基因型 
Tab. 5  Genotypes of loci CID0017 and CID0058 in maternal 

and gynogenetic Ctenopharyngodon idellus individuals 

基因型/个 genotype 
 个体编号 number

CID0017 CID0058 
YZ-2 338/348(AB) 154/178(ab)

YZ-3 332/342(CD) 154/176(ac)

YZ-7 332/342(CD) 178/180(bd)

母本 
female parent 

YZ-12 332/354(CE) 172/178(eb)

CH-1、CH-7 CC dd 

CH-2、CH-6、CH-9、

CH-13、CH-22 
CC bd 

CH-3、CH-11 DD dd 

CH-4、CH-15、

CH-17、CH-24 
CD bd 

CH-5、CH-8、CH-12、

CH-14、CH-18、
CH-21 

DD bd 

CH-10 CC bb 

CH-16、CH-23 CD bb 

CH-19、CH-20 CD dd 

CH-25 CD ac 

CH-26 DD ac 

CH-27 BB ab 

CH-28 CE eb 

CH-29 EE bb 

雌核发育子代
gynogenetic 
individual  

CH-30 CE bb 

  

 
 

Fig. 3  基于个体间遗传距离的雌核发育 

草鱼及母本的 NJ 进化树 

Fig. 3  NJ molecular trees for maternal and gynogenetic indi-
viduals of Ctenopharyngodon idellus 

2.4  3 个草鱼群体的纯合性评价 

从每个个体在微卫星位点的纯合率看(图 4), 

YZ 群体中个体的纯合度在 0.00~0.33, YS 群体中

个体的纯合度在 0.00~0.42; CH 群体中个体的纯

合度相对较高, 在 0.42~0.92; 3个群体的所有个体

纯合率均小于 1.00, 说明没有完全纯合的个体。

从每个微卫星位点在群体的纯合率看(图 5), CH

群体在每个位点的纯合率均明显高于 YZ 群体和

YS 群体。 
 

 
 

图 4  3 个草鱼群体每个个体的纯合率 

Fig. 4  Homozygosity of the individuals in three Cteno-
pharyngodon idellus stocks 

 

 
 

图 5  3 个草鱼群体在各个微卫星位点的纯合率 
Fig. 5  Homozygosity of microsatellite loci in three  

Ctenopharyngodon idellus stocks 

3  讨论 

3.1  雌核发育草鱼群体与普通草鱼群体的遗传

多样性 

与同工酶、mtDNA、RAPD、RFLP、ISSR 等



第 6 期 朱树人等: 雌核发育草鱼群体及两个普通草鱼群体的微卫星遗传分析 1241 

 

标记相比 , 微卫星(SSR)标记因其具有共显性、

PCR 需要的 DNA 样本少、数量丰富、可重复性

好、多态性高等优点, 已广泛应用于群体遗传多

样性、遗传连锁图谱构建、亲缘关系鉴别等方面

研究[15-19]。本研究中所采用的 12 个 SSR 位点在 2

个普通草鱼群体中检测, 位点 PIC 位于 0.653~ 

0.928, 都属于高度多态基因座(PIC>0.5), 均可用

于草鱼群体的遗传多样性分析。 

Na、Ne、He、PIC 等是衡量群体遗传资源丰

富与选育潜力的重要参数[20], 在一定范围内其数

值越高, 说明该群体的遗传资源越丰富, 选育潜

力也越大; 反之遗传多样性越低, 选育潜力也越

小。本研究中的两个普通草鱼群体(YZ、YS)的 eN

为 7.2, 比研究 4 个中国草鱼群体（长江水系的沅

江群体、宁乡群体、洪湖群体和珠江水系的西江

群体）所用的等位基因数( eN =8.6)低[21], 也比研

究 8 个草鱼野生地理群体（长江水系的邗江群体、

吴江群体、九江群体、石首群体、木洞群体、万

州群体、珠江水系的肇庆群体和黑龙江水系的嫩

江群体）所用的等位基因数( eN =8.0)略低[22], 而

比研究三江水系 4 个野生草鱼群体所用的有效等

位基因数( eN =3.5)高[23], 这一方面可能与所用实

验鱼来源不同、位点检测的方法(与用聚丙乙烯胺

电泳方法检测相比, 用 ABI3730XL 全自动 DNA 

测序仪分型读取的基因型数据更客观、准确。)

有关, 另一方面也可能与我们与前两者所采用微

卫星位点的多态性较高有关。该研究中的雌核发

育草鱼群体(CH)的等位基因总数为 56 个, 低于

YS 群体(151)和 YZ(156), 这种经过诱导雌核发育

导致等位基因数明显减少的现象在其他研究中已

有所报道 [23-24]。两个普通草鱼群体(YZ、YS)的

eH 、 PIC 为 0.85、0.82, 与三江水系(长江水系、

珠江水系、黑龙江水系)草鱼群体的 eH  (0.71)、

PIC  (0.77)都比较高 [21-23], 表明中国草鱼群体的

遗传资源比较丰富, 而该研究的雌核发育草鱼群

体的 eH  (0.56)、 PIC  (0.49)低于正常草鱼群体。

这说明 CH 群体的遗传多样性低于正常草鱼群体, 

其遗传纯合度得到显著提高, 同时也表明 CH 群

体还存在一定数量的杂合子 , 不能达到完全   

纯合。   

AMOVA 分析结果显示, 遗传变异的 74.55%

来自个体内, 群体间变异只占了 8.70%, 说明遗

传分化主要来自个体之间, 群体之间遗传差异较

小。YS 群体和 YZ 群体的 60 个个体间遗传距离

聚类结果表明两个群体各群体的大部分个体先聚

在一起, 其中也存在部分个体交叉混在一起, 这

说明 YS 群体和 YZ 群体有各自的遗传结构, 同时

两个群体又有一定程度的遗传交流, 这可能与地

区之间频繁引种有关。 

3.2  雌核发育群体亲缘关系鉴别 

去除环境影响等非遗传因素对表型性状的影

响是提高育种准确度和育种效率必须考虑的重要

方面, 同时, 准确鉴别亲权关系对于利用子代个

体或家系的性状表现进行亲本选择具有十分重要

的意义。因此, 开发适宜的分子标记并利用标记

开展辅助育种已逐渐成为育种工作的重要前提和

基础内容。本研究同时, 根据微卫星位点基因型

的差异, 筛选并利用 2 个微卫星位点有效组合建

立了雌核发育草鱼子代不同家系及其母本亲缘关

系的简易、高效鉴别技术。例如, 利用微卫星位

点 CID0017 和 CID0058 对 30 个雌核发育子代及

其亲本的亲权关系进行鉴别, 与基于 NJ 进化树

聚类获得了相同的结果 : CH-1~CH-24 为母本

YZ-7 的子代, CH-25、CH-26 为母本 YZ-3 的子代, 

CH-27 为母本 YZ-2 的子代, CH-28~CH-30 为母本

YZ-12 的子代。该研究为不同雌核发育草鱼家系

在同一池塘混养以尽可能消除环境差异对表型的

影响以及后续育种研究奠定了基础。 

3.3  位点纯合速度差异 

人工诱导雌核发育是为了快速获得纯合的群

体, 普遍认为一代雌核发育相当于 8~10 个世代的

全同胞交配[26]。在用 SSR 检测雌核发育子代时, 

经常发现雌核发育后代存在杂合的现象 [8, 9, 25], 

因此对减数分裂雌核发育后代的纯合性检测也非

常重要。CH 群体在所检测的 12 个微卫星标记位

点中的平均纯合度为 0.717, 该数值比王成龙等[9]

用 28 个微卫星标记位点测得雌核发育家系的结
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果 0.512 略高, 这可能与所检测的位点不同有关, 

显著高于 YZ 群体(0.133)和 YS 群体(0.155)。本研

究中, CH 群体与 YZ 群体相比较, 位点 CID0909
纯合度提高了 94.12%, 其他位点纯合度提高了

1.48~28 倍; CH 群体与 YS 群体相比较, 位点

CID0001 与位点 CID1528 分别提高了 58.73%、

90.00%, 其他位点提高了 3.15~26.67 倍; 与普通

草鱼群体(YZ 群体、YS 群体)相比, CID0044、

CID1525、CID1529 等位点在 CH 群体纯合速度明

显大于其他位点(如 CID0909、CID0909、CID1528); 

这一方面可能与所检测的 YZ 群体、YS 群体遗传

多样性较高、纯合度较低有关, 另一方面可能与

位点的多态性高低以及位点离着丝粒的远近(基

因位点离着丝粒位置越远 , 越容易发生基因重 

组[24])有关。CH 群体位点虽然没有完全纯合, 但

较普通草鱼群体纯合度已有较大提高, 因此可以

从 CH 群体中选出性状优良的个体进行二次甚至

多次雌核发育诱导, 继续加大目标性状的纯合速

度, 从而建立更好的育种材料。 
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Microsatellite genetic analysis of gynogenetic grass carp group and 
two common grass carp groups 

ZHU Shuren, MENG Qinglei, AN Li, LI Ning, ZHANG Longgang, YANG Ling, XU Guojing, FU Peisheng 

Shandong Provincial Key Laboratory of Freshwater Genetics and Breeding, Shandong Freshwater Fisheries Research 
Institute, Jinan 250017, China 

Abstract: We induced the gynogenetic offspring of the breeding grass carp (YZ) using UV-inactivated grass carp 
sperm and cold shock method to inhibit extrusion of the second polar body. Twelve pairs of microsatellite primers 
were used for amplification and genetic analysis of the YZ population and control population (YS). A total of 194 
alleles were detected in the YZ and YS populations, of which 75.8 were effective alleles. The average number of 
alleles in the YZ, YS and CH populations was 13.0, 12.6, and 4.7, respectively; the average number of effective 
alleles was 7.7, 6.6, and 2.3, respectively; the average expected heterozygosities were 0.87, 0.82, and 0.56, re-
spectively; and the average polymorphism information content was 0.84, 0.79, and 0.49, respectively. Homozy-
gosity was analyzed for the microsatellite loci: the homozygosity of individuals in the YZ population was 
0.00–0.33, the homozygosity of individuals in the YS population was 0.00–0.42, and the homozygosity of indi-
viduals in the CH population was 0.42–0.92. The results showed that the genetic diversity of the CH population 
was significantly lower than that of the YZ population and the YS population, and the homozygosity of the CH 
population at each locus was higher than that of the common grass carp groups. This suggests that artificially in-
duced meiotic gynogenesis can accelerate the homozygosity of most grass carp gene loci and is an effective means 
of rapidly establishing a high purity strain. At the same time, this study screened and used microsatellite loci 
combinations to establish a simple and efficient identification technique for the genetic relationship among dif-
ferent families and their female parent, laying a foundation for the marker-assisted breeding of gynogestidium. 
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