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摘要: 为了探索草鱼(Ctenopharyngodon idella)PRL (prolactin)基因多态性与草鱼生长性状和肌肉成分的关联性, 通

过测序法从 10 尾草鱼的 PRL基因中筛选到 6个突变率高于 30%的变异位点, 包括 5个单核苷酸变异位点和 1个插入

型突变(–/CACTCACTA), 分别命名为 2551G>A、2639G>C、3247A>G、5197T>G、5897G>A 和 3391–>+。利用

AS-PCR(allele-specific PCR)和基因分型技术对 192尾 4月龄草鱼的 PRL基因变异位点进行检测; 基于一般线性模

型对变异位点多态性与草鱼生长性状和肌肉成分进行相关性分析。研究发现, 2639G>C、3391–>+和 5197T>G 对

体长和体重具有显著影响(P<0.05), 2639G>C对肌肉粗蛋白含量具有显著影响(P<0.05)。单个位点基因型比较发现, 

3391–>+的突变型(–+和++)个体的体长和体重均显著高于野生型(– –)个体(P<0.05); 2639G>C的 GC及 5197T>G的

突变型(TG 和 GG)个体的体长和体重分别显著低于 2639G>C的 GG 和 5197T>G 的 TT 野生型(P<0.05); 2639G>C

突变型(CC)个体的粗蛋白含量显著高于 2639G>C 其他基因型(GG 和 GC)个体(P<0.05)。两位点组合比较发现, 含

3391–>+突变型(–+和++)的组合对应体长和体重普遍高于其他组, 含 2639G>C 的 CC 突变型的组合对应粗脂肪含

量和粗蛋白含量普遍较高, 其中粗蛋白含量显著高于其他组(P<0.05)。研究表明, 草鱼 PRL基因多态性与草鱼生长

性状和肌肉成分间存在显著关联, 推测相关变异位点可作为草鱼生长和肉质改良的候选辅助标记。 
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草鱼(Ctenopharyngodon idella)是我国重要的

大宗淡水鱼养殖品种, 目前其产值产量在世界淡

水养殖鱼类中位居前列[1]。然而随着消费需求的

不断提升和草鱼种质资源逐渐衰退等问题的出现, 

培育具有生长快、肉质好等优良性状的草鱼新品

系成为现实需要。草鱼多数经济性状为数量性状, 

由许多微效基因共同控制, 可以借助候选基因的

研究方法, 筛选与主要经济性状相关的分子标记

进而辅助育种[2]。目前, 科研人员已在草鱼羧肽酶

A1[3]、醛缩酶 B[4]、柠檬酸合酶[5]和谷胱甘肽硫转

移酶[6]等基因中筛选到与生长性状呈正相关的一

些 SNP (single nucleotide polymorphism)位点, 不

断丰富的草鱼生长性状相关的候选辅助标记, 可

为草鱼 QTL (quantitative trait locus)定位和分子辅

助育种等提供便利。  

催乳素(prolactin, PRL)是一种主要由垂体前

叶合成和分泌的蛋白激素, 为动物生长发育必不

可少的生长因子, 对体细胞的分裂和增殖有直接

作用[7]。PRL 基因通常被视为与畜禽动物生产性

状相关的重要候选基因。在奶牛相关研究方面 , 

Brym等[8]和 Lv 等[9]研究发现 PRL 基因位点变异

对奶牛产奶量和乳脂含量有显著影响; Dybus[10]
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研究还发现 PRL基因位点变异对奶牛乳蛋白含量

也有显著影响。在家禽相关研究方面, 赵文明[11]

研究发现鹅 PRL基因调控区的多态性对其早期增

重和屠宰性状有显著影响。在鱼类相关研究中 , 

Streelman等[12]研究发现罗非鱼 PRL I启动子区微

卫星位点变异对不同盐度下的生长性状有显著影

响。He 等[13]研究发现亚洲鲈 PRL 基因不同 SNP

位点基因型及单倍型对应的生长性状存在显著差

异。本研究通过直接测序筛选草鱼 PRL基因多态

性位点, 利用等位基因特异性 PCR (allele-specific 

PCR, AS-PCR)[14]和基因分型技术检测 PRL 基因

多态性, 并开展与草鱼幼鱼生长性状和肌肉成分

的关联性分析, 以期筛选与草鱼生长和肉质相关

的变异位点, 为草鱼遗传改良和选育提供候选辅

助标记。 

1  材料与方法 

1.1  实验用鱼 

2014 年 5 月, 于江苏吴江国家级四大家鱼良

种场(苏州市吴江水产养殖有限公司)对长江水系

野生草鱼群体 [15]进行人工繁殖, 实验选取了 24

尾亲本(12尾雌鱼、12尾雄鱼)。繁殖过程采取人

工激素结合水流刺激进行催产, 在约 20 m3圆形

水泥池中随机自然交配。受精卵置于孵化桶(约

1 m3 容积铁皮桶), 经过 2 天连续的流水孵化

(22~24℃)。水花鱼苗在富含浮游生物的土池培育, 

饲养密度为 10 万/亩(1 亩≈666.67 m2), 早期通过

泼洒豆浆肥水和饲喂, 然后转食人工配合饲料。

2014年 6月, 将夏花鱼苗(40日龄)运往上海海洋大

学南汇滨海基地进行培育。 

1.2  数据采集及基因组 DNA提取 

2014年 9月, 随机收集 192尾 4月龄草鱼, 测

量体长(standard length, SL, 单位 cm)和体重(body 

weight, BW, 单位 g)数据, 并计算肥满度(condition 

factor, CF, %), 公式为: CF=BW/SL3×100; 测量工

具分别为游标卡尺(精确到 0.002 cm)和电子天平

(精确到 0.01 g)。取背部肌肉用于肌肉成分检测, 

并剪取尾鳍固定于无水乙醇, 于 4℃保存。 

取收集的 192 尾草鱼的背部肌肉, 使用凯氏

定氮法和索氏抽提法分别测定粗蛋白含量

(protein content, PC)和粗脂肪含量 (fat content, 

FC)[16], 相关检测由青岛科标化工分析检测有限

公司完成。 

对收集的 192尾草鱼尾鳍采用改良的高盐法[17]

提取基因组 DNA, 经 1%琼脂糖凝胶电泳检测其

完整性, 用 NanoDrop 2000 紫外分光光度计检测

纯度和浓度, 并稀释至 50 ng/L, 于–20℃冰箱保

存备用。 

1.3  草鱼 PRL基因变异位点筛选及验证 

草鱼 PRL 基因的 mRNA (GenBank 登录号: 

EU074210.1) 和 DNA (GenBank 登 录 号 : 

EU311637.1)序列从 NCBI 上获取, 使用 NCBI 在

线软件(http: //blast.ncbi.nlm.nih.gov/)比对获得草

鱼 PRL基因内含子和外显子等区域。随机选取 10

尾草鱼的基因组DNA作为反应模板, 利用 Primer 

Premier 5 软件[18]设计的 7 对引物(表 1)分段扩增

PRL基因。 

PCR 反应体系(25 L): Taq PCR Mastermix 

(KT201-12) 12.5 L, 上下游引物各 0.5 L (10 mol/L), 

模板 2 L (50 ng/L), ddH2O 9.5 L。反应程序为: 

94℃预变性 2 min; 94℃变性 30 s, 退火温度(表 1) 

30 s, 72℃延伸45 s, 共35个循环; 72℃延伸10 min。

PCR 扩增产物经 1%琼脂糖凝胶电泳检测, 条带

准确清晰的送生工生物工程(上海)股份有限公司

进行测序。测序结果在 BioEdit 软件[19]上直接观

测峰图, 并进行拼接比对, 筛选变异位点。 

针对 6个变异位点(突变率高于 30%), 设计 5

组等位基因特异性引物(表 2), 其中相邻的 2个不

同变异类型位点(点突变和片段插入突变)共用 1

组引物(F3a、F3b 和 R3)。每组包括 3 条引物, 1

条荧光修饰(FAM 或 FAM)的共用下游引物, 及 2

条与变异位点特异性互补的上游引物; 2 条特异

性上游引物相差 4 bp, 并根据突变类型确定是否

在 3′端第 3 bp或第 4 bp引入错配碱基[20]。 

利用 192 尾个体基因组 DNA 为模板进行

AS-PCR扩增, 以获取各变异位点的基因型。PCR

反应体系(20 L): Taq PCR Mastermix (KT201-12) 

10 L, 上下游引物各 0.5 L (10 mol/L), DNA模 
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表 1  草鱼 PRL 基因分段扩增引物 
Tab. 1  Primers for segment of PRL gene in Ctenopharyngodon idella 

引物 
primer 

序列(5′–3′) 
sequence of primer (5′–3′) 

起止位置/bp 
initiation & termination position 

产物长度/bp 
product length 

退火温度/℃ 
Tm 

PRL-F1 CAAGGGGGGTAACAGAAGAAT 

PRL-R1 ATCATTCAGACCGACACCGT 
573–1626 1054 51.5 

PRL-F2 GTTACATCCCCTTTCGGTTC 

PRL-R2 GAGAAAGCCGAGTCTGTCCA 
1439–2767 1329 54.4 

PRL-F3 GGACGAATGTGGGGACCG 

PRL-R3 TCACTGGAGATTGTGCTGCG 
2719–3471 753 55.1 

PRL-F4 GGTTCACAGTGTTGGTAGGT 

PRL-R4 TACCTAGCATCCCTCACG 
3199–3912 714 50.3 

PRL-F5 ATCGTGAGGGATGCTAGGT 

PRL-R5 CTTTTGCAGCAGTCGCTAT 
3893–5103 1211 48.6 

PRL-F6 TGTCACCCCAGCCTTCAC 

PRL-R6 CTCACCTTGTGAACGACAT 
4897–5491 595 50.5 

PRL-F7 GGTCTGGAGCATGTCGTT 

PRL-R7 CCCGTTGGTCCAGTTATT 
5463–6006 544 51.1 

 

板 2 L (50 ng/L), ddH2O 7 L。反应程序为: 

94℃预变性 2 min; 94℃变性 30 s, 退火温度(表 2) 

30 s, 72℃延伸30 s, 共35个循环; 72℃延伸10 min。

每一个体分别用 5 组等位基因特异性引物进行

PCR扩增。实验所需试剂均购置于天根生化科技

(北京)有限公司, 引物合成及 PCR 产物测序由生

工生物工程(上海)股份有限公司完成。各组引物

的 PCR 产物利用 1%琼脂糖凝胶电泳检测, 并根

据浓度高低以适当比例混合, 送上海迈浦生物科

技有限公司进行基因分型 , 利用 GeneMapper 

V4.0软件对分型结果进行读取。 

1.4  数据处理 

基因型数据用 Excel整理后, 利用 Cervus 3.0

软件 [21]计算各变异位点的多态性信息含量

(polymorphism information content, PIC)。整理实

验鱼生长性状、肌肉成分及各变异位点基因型数

据 , 使用 SPSS 16.0 软件 [22]基于一般线性模型

(general linear model, GLM)对草鱼生长性状和肌

肉成分进行统计分析, 多重比较显著性检验采用

Duncan法。统计模型如下:  

Yij =  + Bi + eij 

其中, Yij为某性状第 i 个变异位点(或位点组

合)第 j尾个体观测值; 为某性状实验观测所有个

体的平均值; Bi为第 i个变异位点(或位点组合)的

效应值; eij为对应于观测值的随机残差效应。 

2  结果与分析 

2.1  草鱼 PRL基因变异位点筛选及验证结果 

通过直接测序, 从 10尾草鱼的 PRL基因中共

发现 11个变异位点(第 2内含子 5个, 第 3内含子

4个, 3′非编码区 2个), 其中 6个位点突变率高于

30%, 分别是 5个 SNP位点和 1个插入型突变, 均

被用于后续研究(表 2)。根据位点在基因中的位置

和突变类型, 分别命名为 2551G>A、2639G>C、

3247A>G、3391–>+、5197T>G和 5897G>A。针

对这 6 个变异位点, 共设计 5 组等位基因特异性

引物(表 2), 并依据 AS-PCR产物的分型结果确定

各位点的基因型。其中, 3247A>G 和 3391–>+共

用 1 组引物, 其 AS-PCR 产物的分型结果如图 1

所示。 

2.2  草鱼 PRL基因多态性 

使用 192尾草鱼基因组DNA对预筛选较高多

态性的变异位点进行验证, 剔除分型失败的个体, 

共统计出 172尾个体在以上 6个草鱼 PRL基因变

异位点的碱基组成及各突变位点的基因型和基因

频率等。结果如表 3所示, 2551G>A和 3247A>G

仅存在杂合突变, 多态性较低(PIC<0.25)[23]; 其

余 4 个位点既有杂合型突变, 又有纯合型突变;  
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表 2  草鱼 PRL 基因变异位点的 AS-PCR 引物 
Tab. 2  Primers of AS-PCR for variable sites of PRL gene in Ctenopharyngodon idella 

引物 
primer 

序列(5′– 3′) 
sequence of primer (5′– 3′) 

位置及变异类型 
position, mutation type 

产物长度/bp 
product length 

退火温度/℃ 
Tm 

F1a tataGAGACTTGAGGCTGACAGCG 

F1b GAGACTTGAGGCTGACcGCA 

R1 FAM-GCCGAGTCTGTCCAGGTGAGT 

2551, G/A 234/230 60.0 

F2a tataaGAGGAGGCTCAAGGACtGC 

F2b GGAGGAGGCTCAAGGACAGG 

R2 FAM-GCCGAGTCTGTCCAGGTGAGT 

2639, C/G 146/142 58.0 

F3a tacaTCTGTAACATTGACGCAGACAA 

F3b TCTGTAACATTGACGCAGgCAG 

R3 FAM-CTGTCGGATGAAGCAGCCAC 

3247, A/G 
3391, CACTCACTA/– 

327/323, 318/314 
327/318, 323/314 

60.0 

F5a taaaTGACCAAACAACACCAGAaGT 

F5b TGACCAAACAACACCAGACGG 

R5 HEX-AATGGTGTTGCGTTCTGGATG 

5197, T/G 254/250 58.0 

F6a tataTGGCAGAGCAGTGAGTGAGTTA 

F6b TGGCAGAGCAGTGAGTGAGTTG 

R6 HEX-CCCGTTGGTCCAGTTATTTATTC 

5897, A/G 135/131 58.0 

注: 小写字母为人为引入的错配碱基.  

Note: The deliberate introduction mismatch is shown with the lowercase.  

 

 
 

图 1  草鱼 PRL基因 3247A>G和 3391–>+位点的基因分型图 

Fig. 1  Genotyping map of sites 3247A>G & 3391–>+ of PRL gene in Ctenopharyngodon idella 

 
其中 3个变异位点(2639G>C、3391–>+和 5197T> 

G)具有中等水平多态性 (0.25<PIC<0.5)[23], 而

5897G>A多态性较低(PIC<0.25)。 

2.3  草鱼 PRL 基因变异位点与生长性状和肌肉成

分的相关性 

统计分析中 ,  舍弃突变个体数低于样本量

5%的 2 个 PRL 基因变异位点 (2551G>A 和

5897G>A); 其余 4 个变异位点与草鱼生长性状

和肌肉成分的 GLM 统计分析及多重比较结果如

表 4 所示。研究发现, 4 个变异位点不同基因型

在肥满度和肌肉粗脂肪性状上均无显著差异(P> 

0.05), 3247A>G 的基因型对生长性状和肌肉成分 
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表 3  草鱼 PRL 基因变异位点多态性信息 
Tab. 3  Polymorphism information for variable sites of PRL gene in Ctenopharyngodon idella 

位点 
variable site 

基因型 
genotype 

样本数/频率 
number/frequency 

等位基因/频率 
allele/frequency 

多态性信息含量 
PIC 

GG 168/0.98 
2551G>A 

GA 4/0.02 

G/0.99 
A/0.01 

0.02 

GG 107/0.62 

GC 46/0.27 2639G>C 

CC 19/0.11 

G/0.76 
C/0.24 

0.30 

AA 157/0.91 
3247A>G 

AG 15/0.09 

A/0.96 
G/0.04 

0.08 

– – 58/0.34 

–+ 88/0.51 3391–>+ 

++ 26/0.15 

–/0.59 
+/0.41 

0.37 

TT 104/0.60 

TG 14/0.08 5197T>G 

GG 54/0.31 

T/0.65 
G/0.34 

0.35 

GG 169/0.98 

GA 2/0.01 5897G>A 

AA 1/0.01 

G/0.99 
A/0.01 

0.02 

 
表 4  草鱼 PRL 基因变异位点基因型与生长性状及肌肉成分相关分析 

Tab. 4  Association of PRL gene polymorphism with growth traits and flesh components in Ctenopharyngodon idella 

位点 
locus 

基因型 
genotype 

体长/cm 
standard length 

体重/g 
body weight 

肥满度/% 
condition factor 

粗脂肪含量/% 
fat content 

粗蛋白含量/% 
protein content 

GG 8.90±0.16a 16.21±1.26a 2.02±0.02 1.77±0.08 15.07±0.23b 

GC 8.04±0.16b 10.87±0.74b 1.96±0.03 1.61±0.11 15.43±0.36b 2639G>C 

CC 8.56±0.17ab 13.26±0.87ab 2.06±0.03 1.98±0.23 17.01±0.62a 

AA 8.60±0.12 14.42±0.90 2.01±0.02 1.74±0.07 15.46±0.19 
3247A>G 

AG 8.92±0.31 14.84±1.75 1.97±0.05 1.84±0.21 14.53±0.78 

– – 8.15±0.13b 11.34±0.63c 1.98±0.03 1.71±0.11 15.89±0.35 

–+ 8.75±0.16a 14.93±1.08b 2.02±0.02 1.75±0.09 15.18±0.24 3391–>+ 

++ 9.30±0.40a 19.81±3.67a 2.04±0.04 1.82±0.14 14.89±0.55 

TT 8.95±0.17a 16.59±1.29a 2.03±0.02 1.76±0.08ab 15.02±0.23 

TG 7.94±0.18b 10.20±0.79b 2.00±0.02 2.12±0.30a 16.12±0.80 5197T>G 

GG 8.19±0.13b 11.45±0.62b 1.98±0.03 1.63±0.11b 15.87±0.34 

注: 同一位点中同列的不同小写字母表示差异显著(P<0.05). 

Note: Different superscript letters in the column of each locus indicate significant difference (P<0.05). 

 
均无显著影响 (P>0.05); 2639G>C、3391–>+和

5197T>G的基因型对草鱼的体长和体重性状存在

显著性影响(P<0.05); 2639G>C 的基因型对草鱼

肌肉粗蛋白含量存在显著影响(P<0.05)。多重比较

显示, 2639G>C和 5197T>G突变型个体的体长和

体重不同程度低于野生型个体, 而 3391–>+突变

型 (–+和++)个体的体长和体重显著高于野生型

(– –)个体(P<0.05); 2639G>C 纯合突变型(CC)个

体的肌肉粗蛋白含量显著高于其他基因型(GC 和

GG)个体(P<0.05); 5197T>G突变型(TG和 GG)个

体的肌肉粗脂肪含量与野生型(TT)个体差异均不

显著(P>0.05), 而杂合突变型(TG)个体的肌肉粗

脂 肪 含 量 显 著 高 于 纯 合 突 变 型 (GG)个 体

(P<0.05)。 
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将对生长性状和肌肉成分有显著影响的 3 个

变异位点两两组合, 舍弃个体数低于样本量 5%

的组合, 并与草鱼生长性状和肌肉成分开展相关

性分析, 结果如表 5所示。研究发现, 含 3391–>+

突变型(–+和++)的组合对应体长和体重普遍高于

其他组, 含 2639G>C的 CC突变型的组合对应粗

脂肪含量和粗蛋白含量普遍较高, 其中粗蛋白含

量显著高于其他组(P<0.05)。 
 

表 5  草鱼 PRL 基因变异位点组合基因型与生长性状及肌肉成分相关分析 
Tab. 5  Association of PRL gene pairwise loci genotypes with growth traits and flesh components in Ctenopharyngodon idella 

位点组合 
pairwise loci 

基因型 
genotype 

体长/cm 
standard length 

体重/g 
body weight 

肥满度/% 
condition factor 

粗脂肪含量/% 
fat content 

粗蛋白含量/% 
protein content 

GG&–+ 8.77±0.16a 15.05±1.14b 2.02±0.02 1.73±0.09ab 15.08±0.25b 

GG&++ 9.30±0.45a 20.28±4.14a 2.05±0.04 1.88±0.16ab 15.11±0.60b 

GC&– – 7.94±0.16b 10.48±0.74c 1.97±0.04 1.55±0.11b 15.49±0.39b 

2639G>C 
& 3391–>+ 

CC&– – 8.58±0.20ab 13.22±1.00bc 2.03±0.04 2.11±0.28a 17.23±0.70a 

GG&TT 8.92±0.17a 16.46±1.34a 2.03±0.02 1.75±0.08ab 14.97±0.23b 

GC&GG 7.98±0.17b 10.48±0.78b 1.94±0.04 1.46±0.09b 15.28±0.37b 
2639G>C 

& 5197T>G 
CC&TT 8.55±0.18ab 13.17±0.91ab 2.05±0.04 2.04±0.25a 17.27±0.63a 

– –&GG 8.12±0.14b 11.11±0.63b 1.97±0.03 1.63±0.11 15.84±0.36 

–+&TT 8.78±0.18a 15.26±1.23a 2.02±0.02 1.70±0.09 14.97±0.25 
3391–>+ 

& 5197T>G 
++&TT 9.35±0.42a 20.19±3.80a 2.04±0.04 1.85±0.15 14.91±0.57 

注: 相同两位点组合中同列的不同小写字母表示差异显著(P<0.05). 

Note: Different superscript letters in the column of the same two locus indicate significant difference (P<0.05). 
 

3  讨论 

3.1  AS-PCR在草鱼 PRL基因多态性检测中的应用 

目前 SNP的检测方法有很多[24], 较常用的有

直接测序法、限制性片段长度多态性(restriction 

fragment length polymorphism, RFLP)和单链构象

多态性(single-strand conformational polymorphism, 

SSCP)检测法等。其中, 直接测序法结果准确, 能

确定变异类型及位置, 但测序成本高, 而且杂合

型不易分辨; RFLP 和 SSCP 检测成本相对较低, 

但都无法确定具体突变类型及位置, 而且前者只

适用于对酶切位点处的SNP检测, 检出效率相对较

低。AS-PCR 又称扩增阻碍突变系统(amplification 

refractory mutation system, ARMS)[14], 在对 SNP

位点的检测中具有简便快捷和成本低廉等优点 , 

目前在农业领域的相关研究中已有应用[25–26]。 

AS-PCR 的核心技术是 2 条与突变位点特异

性结合引物的设计。本研究根据变异位点位置及

突变类型, 在 2 条特异性引物 3′末端设计互补配

对碱基, 以保证 3′末端分别与突变型和野生型完

全结合; 为提高扩增特异性, 在特异性引物 3′端

第 3 bp或第 4 bp引入错配碱基[20]; 为区分突变型

和野生型扩增产物的长度, 在其中 1 条特异性引

物 5′端添加类似“TATA”的 4 bp碱基[27], 为了确保

同一反应体系中引物的退火温度差异较小, 设计

中还引入了错配碱基。共用引物设计在与特异引

物距离 100~350 bp的位置, 并在 5′端进行HEX或

FAM荧光修饰, 且各组 AS-PCR扩增的目的片段

存在长度差异。本研究基于 AS-PCR 和基因分型

技术将草鱼 PRL基因 6个变异位点(5个 SNP和 1

个插入 /缺失变异位点 )均以长度差异条带呈现 , 

根据扩增片段大小和荧光颜色, 通过 1 次基因分

型便可获得各位点的基因型信息。相比直接测序

等方法, AS-PCR结合基因分型技术, 适用于对已

知突变位点的验证和基因型分析, 易于实现批量

化操作, 从而提高检测效率并降低实验成本。 

3.2  草鱼 PRL 基因多态性与生长性状和肌肉成分

的关联性 

本研究通过直接测序法在草鱼 PRL基因中预

筛选到 11个潜在变异位点, 均位于内含子区域或

非编码区。这可能是因为这些区域不参与氨基酸

编码, 与外显子相比受到的选择压力较小, 变异
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更容易积累[28]。本研究发现部分变异位点多态性

与草鱼生长性状和肌肉成分存在显著关联, 推测

这些变异位点尽管均位于非编码区, 不影响基因

的蛋白编码, 但可能在基因转录及 mRNA剪切时

发挥一定作用[29], 从而影响催乳素的表达水平。

从催乳素作为重要生长因子的生物学功能[7]来看, 

推测其含量的变化可能造成生长表型的差异, 这

可能就是诸多研究发现 PRL基因多态性与动物生

长性状相关联[11−13]的原因。尽管, 如 Udina 等[30]

的研究也发现牛的肉质与催乳素基因多态性存在

一定关联, 但其中相关机制尚不明确, 有待进一

步研究。 

本研究与 Streelman等[12]和 He等[13]的研究结

果相似, 均发现 PRL 基因多态性与鱼体生长性状

存在显著关联。研究发现, 草鱼 PRL 基因 3 个变

异位点(2639G>C、3391–>+和 5197T>G)对幼鱼

生长性状存在显著影响 , 其中 2639G>C 和

5197T>G突变型个体在体长和体重上均不同程度

低于野生组 , 为生长性状的不利突变; 3391–>+

处突变型个体在体长和体重上均显著高于野生型, 

为生长性状的有利突变。目前, 功能基因多态性

与鱼体肌肉成分的关联性研究相对较少。本研究

中草鱼 PRL 基因 2639G>C 多态性对幼鱼肌肉的

蛋白含量有显著影响, 其纯合突变型个体显著高

于野生型个体, 推测为蛋白积累的有利基因型。

基于位点两两组合的关联分析发现类似结果, 含

3391– >+纯合突变的组合在生长性状上存在优势; 

含 2639G>C 纯合突变的组合的肌肉粗脂肪和粗

蛋白含量较高; 此外, 不同位点组合基因型对粗

脂肪含量差异存在显著影响, 推测位点间可能存

在协同或颉抗效应[31]。综上所述, 本研究发现草

鱼 PRL基因多态性与幼鱼某些生长性状及肌肉成

分存在显著关联, 为进一步对相关变异位点的功

能验证奠定了研究基础, 有望为草鱼生长和肉质

改良等研究提供候选辅助标记。 
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Polymorphisms of the PRL gene and their associations with growth traits 
and flesh components in juvenile grass carp, Ctenopharyngodon idella 
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Abstract: We analyzed the associations between the polymorphisms of the PRL (prolactin) gene and the growth traits 
and flesh components of the grass carp, Ctenopharyngodon idella. Six variable sites with mutation rates exceeding 30% 
were detected in 10 individuals by sequencing the full length of the PRL gene. These included five single-nucleotide 
polymorphic loci and one insert mutation (–/CACTCACTA), designated 2551G>A, 2639G/C, 3247A>G, 5197T>G, 
5897G>A, and 3391–/+, respectively. The polymorphisms at the variable sites were examined in 192 juvenile C. idella 
using allele-specific PCR and genotyping. The associations between the polymorphisms at these loci and the growth 
traits and flesh components of the fish were analyzed with general linear models. The polymorphisms at three loci 
(2639G>C, 3391–>+, and 5197T>G) and one locus (2639G>C) were significantly associated with growth traits and 
the flesh protein content (P<0.05), respectively. Multiple comparisons of the traits were made with the genotypes at 
each locus. The standard length and bodyweight of individuals with the mutant genotypes (−+ and ++) at 3391–>+ 
were significantly higher than those of individuals with the wild-type genotype (– –) (P < 0.05). In contrast, the stan-
dard length and bodyweight of individuals with the mutant genotypes at 2639G>C (GC) and 5197T>G (TG and GG) 
were significantly lower than those of individuals with the wild-type genotypes at 2639G>C (GG) and 5197T>G (TT) 
(P<0.05). For the, Individuals with the mutant genotype CC at 2639G>C had significantly higher flesh protein content 
than individuals with the other genotypes (GG and GC) (P<0.05). Similar results were found in multiple comparisons 
for the traits of two loci groups. The standard length and bodyweight of individuals that contained mutant genotypes (–+ 
and ++) at 3391–>+ were generally higher than those of individuals with the wild-type genotype (– –). The fat and pro-
tein contents of individuals that contained the mutant genotype CC at 2639G>C were generally higher than those of 
individuals with the other genotypes (GG or GC), and the protein contents were significantly different (P<0.05). Overall, 
there were significant associations between the polymorphisms of the PRL gene and the growth traits and flesh compo-
nents of C. idella. Therefore, the different variable sites in the PRL gene might have utility as markers for practical 
breeding programs for growth traits and flesh components in C. idella.  
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