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摘要: 利用同一牙鲆(Paralichthys olivaceus)家系 F09119 的母本, 建立了减数雌核发育系(F1324)、卵裂雌核发育系

(F1346)及近交家系(F1313)3 个纯系, 对 3 个纯系群体的生长和遗传性状进行比较分析。在受精后 85~388 d 对 3 个

家系的体长、体宽、体重及成活率进行测定比较, 结果显示: F1346 生长最快, 388 d 时体长、体宽和体重分别为

(28.89±2.77) cm、(10.00±1.21) cm 和(254.91±83.11) g, F1313 次之, F1324 最慢(P<0.05)。388 d 时 F1324 成活率最

高(46.50%), F1313 次之(38.00%), F1346 最低(26.80%)。F1346、F1324 和 F1313 平均等位基因数(Na)分别为 2.0、2.0

和 2.35, 平均有效等位基因数(Ne)分别为 1.87、1.95 和 2.1, 多态信息含量(PIC)分别为 0.35、0.36 和 0.4, 平均观测

杂合度分别为 0、0.8155 和 0.6366; 卵裂雌核发育系和减数雌核发育系的遗传多样性明显低于近交系。平均期望纯

合 度 F1313(0.503)<F1324(0.5105)<F1346(0.532); 平 均 期 望 杂 合 度 正 好 相 反 , F1313(0.4967)>F1324(0.4894)> 

F1346(0.4679)。卵裂雌核发育系纯合度是减数雌核发育系的 1.0421 倍, 是近交系的 1.0577 倍; 减数雌核发育系纯

合度是近交系的 1.0149 倍。F1346 与 F1313 之间的遗传距离最大(0.1568), 遗传相似度最小(0.8549); F1346 与 F1324

之间的遗传距离最小(0.0406), 遗传相似度最大(0.9602)。本研究结果为牙鲆纯系构建及解析卵裂雌核发育系、减

数雌核发育系和近交系的遗传区别提供了理论依据。 
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利用人工诱导鱼类雌核发育进行全基因组复制

是直接而有效的遗传育种方法, 可以创制出完全纯

合的遗传后代[1]。1975―1978 年国内外先后报道鲤

鱼雌核发育技术[2−3], 从 20 世纪 60 年代, 国内外科

学家开始利用雌核发育手段来快速建立鱼类纯系[4]。

逐渐在大菱鲆(Scophthalmus maximus)[5]、漠斑牙鲆

(Paralichthys lethostigma)[6]、真鲷(Pagrosomus major)[7]、

欧鲈(Dicentrarchus labrax)[8]、半滑舌鳎(Cynoglossus 

semilaevis)[9]和大黄鱼(Pseudosciaena crocea)[10]等多

种鱼类上建立了雌核发育技术并诱导产生了雌核发

育后代。目前雌核发育技术已广泛应用于鱼类性别

决定类型鉴定、优良纯系建立和性状纯化、性别控

制、遗传机制研究及品种改良等多个方面[11−12]。 

牙鲆(Paralichthys olivaceus)是中国重要的海水

养殖鱼类之一[13]。但是由于牙鲆苗种养殖成活率低、

病害多, 极大地限制了养殖业的发展。为了提高牙

鲆种质质量, 推进养殖业的健康可持续发展, 培育

高产、抗逆的牙鲆新品种成为牙鲆育种的重要研究

方向。从 21 世纪初开始, 国内开展了牙鲆育种研究, 

通过家系建立和筛选、抗病力测定、后裔鉴定、家

系间杂交等方法[14], 培育出一个生长快、成活率高

的牙鲆新品种‘鲆优１号’[15−16]。利用雌核发育诱导
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和性别转化技术相结合获得全雌牙鲆新品种‘北鲆 1

号’和‘北鲆 2 号’[17]。进而利用雌核发育方法对牙鲆

优良性状进行纯化, 建立了生长快、抗病力强的优

良品系, 促进了牙鲆选择育种和杂交育种进程。因

此国内外学者在牙鲆减数雌核发育、卵裂雌核发育

技术条件的建立方面进行了较多的研究[18−22]。但是

对于减数雌核发育、卵裂雌核发育及近交系在基因

纯合、性状纯化等方面的遗传进展与区别还未见有

研究报道。本研究对源于同一家系母本的卵裂雌核

发育家系、减数雌核发育家系和近交系的生长、成活

率等表型性状进行比较, 并从牙鲆全基因组图谱连

锁群上筛选出具有多态性的微卫星标记, 利用这些

标记对这 3 种牙鲆家系群体遗传性状进行分析, 以

期为牙鲆纯系构建及卵裂雌核发育系、减数雌核发

育系和近交系的遗传性状解析提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

本实验在山东省海阳市黄海水产有限公司进行, 

利用 2009 年建立的生长快、成活率高的 F09119 家系

为亲本, F09119 的父母本组合为 F0750(♀)×KS42(♂) 

(F0750 为 2007 年选育生长快、成活率高家系, KS42

为从韩国引进牙鲆), 培育至 2013年达到性成熟, 在

当年 5 月份产卵季节, 选用同一家系中雌性亲鱼进

行雌核发育诱导和近交系的建立。 

1.2  雌核发育系和近交系的建立 

人工采集 F09119 雌性亲鱼的未受精卵, 置于

1000 mL 烧杯中备用。将事先冷冻保存的鲈鱼精液

在培养皿中用 MPRS 稀释液以 1︰9 的比例稀释[21], 

后利用 40 mj/cm2 紫外线灭活。以精卵比为 1︰20

的比例进行人工授精。在 17℃水温条件下, 在受精

后 58 min, 利用静水压机以 590 kg/cm2 的压力处理, 

压力休克处理 6 min[22]。处理后受精卵经过海水漂

洗, 分离上浮卵和下沉卵, 将上浮卵放入 0.5 m3 的

网箱中孵化, 建立卵裂雌核发育系 F1346。 

人工采集 F09119 雌性亲鱼的未受精卵, 利用以

上方法灭活鲈鱼精子, 进行人工授精, 授精 3 min后

放入 2~4℃海水中冷休克处理 45 min, 然后放入 17℃

海水中进行孵化和鱼苗饲养, 建立了牙鲆减数雌核

发育家系 F1324[23]。 

分别人工采集 F09119 家系中雌雄鱼卵和精液, 

采用精卵比 1∶200 进行人工干法授精, 受精后 5 min, 

利用 17℃海水漂洗, 分离死卵, 然后放入 17℃海水

中孵化, 建立了近交系 F1313。 

1.3  家系的培养、测量及 DNA 样本采集 

将以上家系受精卵在孵化之前转入 3 m3的玻璃

缸中孵化, 将孵化后至 125 d 的鱼苗培养在 3 m3 的

玻璃缸中, 125 d 后对每一尾鱼苗进行荧光标记, 为

减少环境造成的差异, 标记后放入同一 30 m3 水泥

池中培养, 培养过程中采用工厂化流水养殖方式。 

在各家系培育到 80 d、105 d、125 d、388 d 时

测量其生长体重、全长和体宽, 全长为吻端到尾鳍

末端长度, 体宽为身体最宽处长度(不含背鳍和臀鳍

条的长度)。各家系培育到 263 d 时统计成活率。 

在各家系培育至 388 d 时, 在 3 个家系中随机采

集 30 尾鱼的尾鳍样本, 分别置于 EP 管中, 加入 

99.9%乙醇, ‒20℃保存。在建立家系的同时采集 3

个家系父母本鳍条样本, 利用相同的方法保存, 用

于提取 DNA。 

1.4  DNA 的提取 

将采集鳍条作为提取 DNA 样品, DNA 抽提流

程参照刘永新等 [24]的方法 , 将裂解液 [50 mmol/L 

NaCl, 30 mmol/L Tris-HCl (pH 8.0), 200 mmol/L 

EDTA (pH 8.0), 1% SDS, 200 μg/mL 蛋白酶 K]加入

剪碎的鳍条中, 56℃消化至澄清, 等体积的饱和酚−

氯仿−异戊醇(25︰24︰1)抽提二遍, 加入无水乙醇

出现沉淀, 沉淀离心并用双蒸馏水溶解。琼脂糖凝

胶电泳检测 DNA 样品质量, 紫外分光光度计测定

OD260 值 , 用双蒸水将提取的 DNA 调整浓度至   

80 ng/mL, 4℃储存备用。 

1.5  微卫星引物 

从牙鲆二代遗传连锁图谱上选取 80 个微卫星

位点[25], 筛选出在雌核发育家系中有特异性的微卫

星位点 40 个, 由 GenBank 获得引物序列或者微卫星

序列, 利用引物设计软件 SSR Hunter 和 Primer 3.0

由深圳华大基因设计引物。40 个微卫星位点的引物

名称、核心序列、退火温度和 GenBank 登录号见表 1。 

1.6  PCR 反应及电泳 

采用 15 μL 反应体系, 其中 1.6 μL 10×buffer 缓

冲液(TIANGEN, 含 Mg2+), 0.8 μL dNTP (CWBIO, 

2.5 mmol/L), 0.15 μL Taq DNA 聚合酶(TIANGEN, 

5 U/μL)上下游引物各 0.6 μL, 模板 1 μL, 用灭菌的

双蒸水补充至 15 μL。PCR 反应程序为: 95℃预变性
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5 min, 35 个循环(95℃变性 30 s, 按每对引物的实际

退火温度反应 30 s, 72℃延伸 30 s), 72℃延伸 7 min, 

4℃保温。PCR 扩增产物使用 6%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), 显色 10 min。PCR 产物经过变性聚丙烯酰

胺凝胶电泳后, 利用银染显色。最后人工进行基因

位点统计分析。 

1.7  数据分析 

牙鲆表型性状测量数据利用 SPSS 统计软件进行

单因素方差分析(one-way ANOVA), 采用 Student- 

Newman-Keuls 进行多重比较和差异显著性分析, P< 

0.05 表示具有显著性差异, P>0.05 表示差异不显著, 

表型性状值以平均值±标准差( x ±SD)表示。 

等位基因数(Na)、有效等位基因数(Ne)、观察杂

合度(bs_Het)、无偏差期望纯合度(Exp_Hom*)、无

偏差期望杂合度 (Exp_Het*)和位点多态信息含量

(PIC)均由 Popgene(ver. 3.2)计算获得。 

2  结果与分析 

2.1  卵裂、减数雌核发育系及近交系生长比较 

利用牙鲆同一家系 F09119 的母本诱导产生的

卵裂雌核发育系、减数雌核育系和近交系的生长性

状上具有不同的表现, 受精后 80 d、105 d、125 d, 卵

裂雌核发育系 F1346 显示出较快的生长速度, 体长、

体宽和体重显著大于减数雌核发育系 F1324 和近交系

F1313(P<0.05)(图 1)。受精后 388 d 时卵裂雌核发育

系 F1346 的体长、体宽和体重分别为(28.89±2.77) cm, 

(10.00±1.21) cm 和(254.91±83.11) g; 减数雌核发育

系 F1324 的体长、体宽和体重分别为(25.22±2.97) cm, 

(8.06±0.91) cm 和(145.82±45.14) g; 近交系 F1313 的

体长、体宽和体重分别为(28.01±2.55) cm, (9.49± 

0.68) cm 和(212.33±47.73) g; F1346 和 F1324 在体长

上无显著性差异(P>0.05), 但与近交系 F1313 具显

著性差异(P<0.05), F1346 的体宽和体重两性状仍然

显著高于 F1324 和 F1313(P<0.05)。结果说明卵裂雌

发育家系的生长速度显著快于减数雌核发育家系和

近交家系。 

2.2  卵裂、减数雌核发育系和近交系成活率比较 

F1346、F1324、F1313 和对照家系 F1319 养殖到

263 d 时, 统计家系成活率, 减数雌核发育系 F1324 

 
 

图 1  牙鲆减数雌核发育系 F1324、近交系 F1313 和卵裂

雌核发育系 F1346 体长(A)、体宽(B)和体重(C)比较 

柱形图上方字母不同表示差异显著(P<0.05). 

Fig. 1  The comparison of body length (A), body width (B)  
and body weight (C) in meiotic maturation F1324, inbred lines  

F1313 and cleavage gynogenesis F1346 
Different letters on the column indicate significant 

difference (P<0.05). 
  

成活率最高, 为 46.50%, 卵裂雌核发育家系 F1346 为

26.80%, 近交家系 F1313 为 38.00%, 对照家系 F1319

为 27.00%(图 2)。减数雌核发育系成活率最高, 近交

系次之, 卵裂系最低。 

2.3  PCR 扩增及电泳结果 

40 对微卫星引物在卵裂雌核发育系、减数雌核

发育系和近交系 3 个家系中均获得了稳定的扩增, 

全部等位基因数分别为 82、82、96 个, 平均等位基

因数分别为 2.00、2.00、2.4 个; 有效等位基因数分

别为 1.87、1.95和 2.1(表 2)。减数雌核发育家系 F1324

和卵裂雌核发育家系 F1346 的平均等位基因和平均

有效等位基因都明显低于近交家系群体。3 个家系 
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图 2  263 d 减数雌核发育系 F1324、卵裂雌核发育系

F1346、近交系 F1313 和对照家系 F1319 的成活率 
Fig. 2  The survival rate of cleavage gynogenesis F1346, 

 meiotic maturation F1324, inbred lines F1313 and  
control families 1319 in 263 days 

 

的多态信息含量(PIC)由高到低分别为近交系(0.4)、减

数雌核发育系(0.36)和卵裂雌核发育系(0.35), 表明

通过减数分裂和卵裂雌核发育获得的牙鲆群体的遗

传多态性明显降低。3 个家系在位点 scaffold40_ 

4916 的扩增结果如图 3。 

2.4  三个家系微卫星位点的遗传多样性 

利用 40 对引物, 对 3 个家系的观测杂合度(Obs_ 

het)、无偏期望纯合度(Exp_het*)以及无偏期望杂合

度(Exp_Hom*)进行检测统计, 结果如表 3 所示。近交

家系、减数雌核发育家系和卵裂雌核发育家系的平

均观测杂合度分别为 0.6366, 0.8155 和 0; 平均期望

纯合度由低到高依次为 F1313(0.503)、F1324(0.5105)、 

F1346(0.532), 表明卵裂雌核发育系纯合度最高, 减数

雌核发育系次之, 近交系最低。卵裂雌核发育系纯合

度是减数雌核发育系的 1.0421 倍, 是近交系的 1.0577

倍; 减数雌核发育系纯合度是近交系的 1.0149 倍。平均

期望杂合度正好相反, 由高到低依次是F1313(0.4967)、

F1324(0.4894)、F1346 (0.4679)。 

2.5  三个家系间的遗传距离和遗传相似度 

根据 40 个微卫星位点的基因型, 计算了卵裂雌

核发育系(F1346)、减数雌核发育系(F1324)和近交系

(F1313)3 个家系间的遗传相似度和遗传距离(表 4), 

F1324 和 F1346 间的遗传距离最小(0.0416), 明显小

于 F1313 和减数雌核发育系 F1324 之间的遗传距离

(0.1178), 更小于 F1313 与卵裂雌核发育系 F1346 之

间的遗传距离 (0.1568)(P<0.05)。减数雌核发育系

F1324 和 F1346 之间的遗传相似度最高(0.9602), 近

交系 F1313 与减数雌核发育系间 F1324 的遗传相似度

次之(0.8888), 近交系 F1313 与卵裂雌核发育系 F1346

的遗传相似度最低(0.8549)。 

 

 
 

图 3  scaffold40_4916 标记在卵裂雌核家系(A)、减数雌核发育家系(B)和近交家系(C)中的 PCR 扩增结果 

M: 母本; F: 父本; C: Marker.  

Fig. 3  The PCR result of scaffold40_4916 genetic marker in cleavage gynogenesis (A), meiotic maturation (B) and inbred lines (C) 
M represents female parent; F represents male parent; C represents marker. 
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表 1  40 个微卫星位点的引物序列及退火温度 
Tab. 1  Sequences and their specific annealing temperature of forty pairs of microsatellite loci 

引物序列(5′−3′) primer sequence (5′−3′) 位点 
locus F R 

退火温度/℃  
annealing temperature 

登录号 
GenBank access no.

scaffold288_14927 AGTGGATTAGCGTGGTGGATAC AGATCAGTGTGGTCAAGGTGG 58.5 JN900613.1 

scaffold1304_77809 TGGGAAATGTCAGTCCACTCAG AATCCAGTGGAAGACGAAGGG 58.5 JN901230.1 

scaffold1774_79125 GTCTGTCCTCATGCTCTTCAGT AGGCACAGACACTTTCAGGT 58.5 JN901440.1 

scaffold314_34890 GAAAGCATCAGCAGAGCCG CCTGACAAGTTCGCCAGTG 58.5 JN901432.1 

scaffold234_29027 TCACGTCACACAGAAGATGTCAGA GCTCACTGGCCCCTTTAAACAT 58.5 JN900562.1 

scaffold658_59018 CAAGCTGTCGCTGATAATGGTG CACCCCTAGTCTATGTTGTTGGCT 58.5 JN901651.1 

scaffold1380_78434 CGTCACATGTTTCATTTGAGTTCAG AGTCACTCTCCTCTACTGCGGTGT 58.5 JN900999.1 

scaffold264_29910 CATTTAGGCCTTGCCCTGTAAC CTGCATCAGCCACGCTATTG 58.5 JN900999.1 

scaffold388_40956 AGCCACACATGGGGATTAACT GTTCATCCGTTCACATGTCCTC 58.5 JN901322.1 

scaffold1196_76519 ACAGCAGGAATGTTATCGGCA GCCGTGACAAGGTGACTC 58.5 JN900685.1 

scaffold1874_79149 TGTGCCATTAACGCTGTGTG TCATTCACTCTGACAGGACGG 58.5 JN901635.1 

scaffold734_61267 TCAGCATTATCAGCCGCTCA TGAGTGTTTTTCAGCCCAGAGA 58.5 JN901318.1 

scaffold1338_78201 TGTGGCTTTATCCATCCAGCA CCTGCAGAGGGAAACATGG 58.5 JN901350.1 

scaffold860_5128 ACATCAAGGCTCGAGTGTGAG CTGAAGACAAACAGCGACAGC 58.5 JN901178.1 

scaffold200_10602 CCTCTGTAGACCCGACCATC TCCTGAACCTCAGGTAACACAC 58.5 JN901550.1 

scaffold158_18859 AGCGAGACATAAAGTTTCAGACGG TAGAAAGCTGATTAGGCCGAAGTG 58.5 JN901498.1 

scaffold1386_78494 GTCCTGGCAATTTGTTAAGTTTGC GGGACTTTAGAAGAAAGGCACCAT 58.5 JN901123.1 

scaffold419_43475 CCAGCCACCAGTTATTAATGCG CTTTATGGCTCCCTGTGGAAAC 58.5 JN901239.1 

scaffold1084_74297 TGGCAAAACACGTCAACTGATTG GAAGTGCAAACCTGTGCGA 58.5 JN900800.1 

scaffold393_19395 CTGTTGAAGAGATCATGTGGCAAC GACGTTTGGTGCTCACACATC 58.5 JN900764.1 

scaffold297_1030 CTGAAATTGGCCTTGATGTGGAC CGTCTTTCATCACCGAAATGTGG 58.5 JN900746.1 

scaffold453_22637 GACAGGTCGTGTGCAATGTG AATGAATCCAATGACCCCAGAGTC 58.5 JN900787.1 

scaffold389_1656 CCATAGAGGGAGGTCACAGTC GATGACCTAATTTCCCTTTGGGGA 58.5 JN901751.1 

scaffold921_69859 AGGATGTTAACTGGTGAGTGACCG GAGAGGATTCTGGGCTTTTGTGTA 58.5 JN901080.1 

scaffold452_45014 GCAAGCTGGACACTGATGG GGGTGCTCTGAATGATTGCAG 58.5 JN953229.1 

scaffold1157_75734 TCGTGACGTCTGCACATACATAGA ACGCAGTGACTCTGGTCAAAGAG 58.5 JN900861.1 

scaffold520_25100 TACTCTCTGCATGTGACCACG AGGCATCGGATATACAAGCCC 58.5 JN901188.1 

scaffold914_69548 CATGAGGGATTGACCATTTGTGG TGAAACCCATCTACGACTGCTG 58.5 JN901066.1 

scaffold482_2517 GAGTTAGTGTGAGACTCTCTGGC TTTGTCGAGCTGAGTAGCGTTC 58.5 JN901308.1 

scaffold114_7180 GGTTCTTTCGACCAAGGGC GAACCTGTCTATCACCGCAAACT 58.5 JN901601.1 

scaffold231_14788 AGACGATTTCACGCCTTGAGAG GTCCATAAGCGCCGACTTTC 58.5 JN900632.1 

scaffold404_21589 GAGTTCCAGTATCTAGGCCAGC CAATGTTCCTAAGCAGGGATGGA 58.8 JN900913.1 

scaffold30_144 CCATAATGTGGGGGCTCGAATA CCAACGCAGACACGTTAACAC 58.5 JN900777.1 

scaffold393_19395 CTGTTGAAGAGATCATGTGGCAAC GACGTTTGGTGCTCACACATC 58.5 JN900764.1 

scaffold138_16871 CAGAGAAGAGCCACGGCTA GTGCTTGTGTGTACCCCTG 58.5 JN901407.1 

scaffold921_69859 AGGATGTTAACTGGTGAGTGACCG GAGAGGATTCTGGGCTTTTGTGTA 58.5 JN901080.1 

scaffold40_4916 CTGCAGGTGTCTGTGAAGC TCTTGTGATCACGCTGTCCAT 58.5 JN900634.1 

scaffold457_23736 TCAGGATGTCAGGACGCTG CATTTCTCTGGGTGGGCTG 58.5 JN901496.1 

scaffold78_9908 GTAAGGCATGTGAACCCGG TGTATGCAGTCGGTGGATGAAG 58.5 JN900688.1 

scaffold962_71125 GACTACCTTACTGAGCGAGGC GATTTGCTGTTCACTTGTACCCG 58.5 JN901076.1 
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表 2  3 个牙鲆家系在 40 个微卫星位点上的等位基因数(Na)、有效等位基因数(Ne)和多态信息含量(PIC) 
Tab. 2  Number of alleles (Na), effective number of alleles (Ne) and polymorphic information content (PIC) at the  

40 microsatellite loci in three family populations of Paralichthys olivaceus 

近交家系 F1313 inbred line F1313
减数家系 F1324  

meiotic gynogenesis F1324 
卵裂家系 F1346  

cleavage gynogenesis F1346 位点 locus 

Na Ne PIC Na Ne PIC Na Ne PIC 

scaffold288_14927 3.00 2.59 0.54 2.00 1.94 0.37 2.00 2.00 0.38 

scaffold1304_77809 2.00 1.77 0.34 2.00 2.00 0.38 2.00 1.65 0.32 

scaffold1774_79125 2.00 1.65 0.32 2.00 2.00 0.38 2.00 1.91 0.36 

scaffold314_34890 2.00 1.87 0.36 2.00 2.00 0.38 2.00 1.82 0.35 

scaffold234_29027 2.00 2.00 0.38 2.00 1.99 0.37 2.00 1.72 0.33 

scaffold658_59018 4.00 3.93 0.70 2.00 1.98 0.37 2.00 1.98 0.37 

scaffold1380_78434 2.00 1.55 0.29 2.00 1.99 0.37 2.00 2.00 0.38 

scaffold264_29910 2.00 1.50 0.28 2.00 1.15 0.12 2.00 2.00 0.38 

scaffold388_40956 2.00 1.48 0.27 2.00 2.00 0.37 2.00 1.92 0.36 

scaffold1196_76519 2.00 1.99 0.37 2.00 1.96 0.37 2.00 2.00 0.37 

scaffold1874_79149 2.00 1.53 0.29 2.00 2.00 0.38 2.00 1.89 0.36 

scaffold734_61267 2.00 1.60 0.30 2.00 2.00 0.37 2.00 1.80 0.35 

scaffold1338_78200 2.00 1.87 0.36 2.00 2.00 0.37 2.00 1.14 0.12 

scaffold860_5128 2.00 1.72 0.33 2.00 1.98 0.37 2.00 2.00 0.37 

scaffold200_10602 2.00 1.81 0.35 2.00 2.00 0.38 2.00 1.97 0.37 

scaffold158_18859 3.00 2.88 0.58 2.00 2.00 0.38 2.00 1.97 0.37 

scaffold1386_78494 2.00 1.69 0.32 2.00 1.98 0.37 2.00 2.00 0.38 

scaffold419_43475 2.00 1.75 0.34 2.00 2.00 0.38 2.00 1.99 0.37 

scaffold1084_74297 2.00 1.84 0.35 2.00 2.00 0.38 2.00 1.38 0.24 

scaffold393_19395 2.00 1.70 0.33 2.00 2.00 0.38 2.00 1.97 0.37 

scaffold297_1030 2.00 1.60 0.30 2.00 2.00 0.38 2.00 1.89 0.36 

scaffold453_22637 2.00 1.65 0.32 2.00 2.00 0.38 2.00 1.87 0.36 

scaffold389_1656 2.00 1.77 0.34 2.00 2.00 0.38 2.00 1.87 0.36 

scaffold921_69859 2.00 1.99 0.37 2.00 2.00 0.38 2.00 1.87 0.36 

scaffold452_45014 4.00 3.59 0.67 2.00 2.00 0.38 2.00 1.99 0.37 

scaffold1157_75734 2.00 1.97 0.37 2.00 2.00 0.38 2.00 1.80 0.35 

scaffold520_25100 2.00 1.73 0.33 2.00 2.00 0.37 2.00 1.87 0.36 

scaffold914_69548 2.00 1.92 0.36 2.00 1.90 0.36 2.00 1.99 0.37 

scaffold482_2517 3.00 2.56 0.54 2.00 2.00 0.38 2.00 1.80 0.35 

scaffold114_7180 2.00 1.95 0.37 2.00 2.00 0.38 2.00 1.87 0.36 

scaffold231_14788 4.00 3.88 0.69 2.00 1.99 0.37 2.00 1.92 0.36 

scaffold404_21589 2.00 1.82 0.35 2.00 1.97 0.37 2.00 1.99 0.37 

scaffold30_144 4.00 3.03 0.61 2.00 2.00 0.38 2.00 1.92 0.36 

scaffold393_19395 2.00 1.68 0.32 2.00 1.99 0.37 2.00 1.56 0.29 

scaffold138_16871 3.00 2.90 0.58 2.00 1.34 0.22 2.00 1.87 0.36 

scaffold921_69859 2.00 1.95 0.37 2.00 1.98 0.37 2.00 1.92 0.36 

scaffold457_23736 2.00 1.90 0.36 2.00 1.90 0.36 2.00 2.00 0.38 

scaffold40_4916 4.00 3.89 0.69 2.00 2.00 0.38 2.00 2.00 0.38 

scaffold78_9908 2.00 1.98 0.37 2.00 1.99 0.37 2.00 2.00 0.38 

scaffold962_71125 4.00 3.55 0.67 2.00 1.97 0.37 2.00 1.92 0.36 

平均 mean 2.4 2.10 0.40 2.00 1.95 0.36 2.00 1.87 0.35 
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表 3  3 个牙鲆家系群体在 40 个微卫星位点的观察杂合度(Obs_Het)、 
无偏差期望纯合度(Exp_Hom*)和无偏差期望杂合度(Exp_Het*) 

Tab.3  Observed heterozygosity(Obs_Het), unbiased expected homozygosity(Exp_Hom*) and unbiased expected heterozygos-
ity(Exp_Het*) at the 40 microsatellite loci in three Paralichthys olivaceus families 

近交家系 F1313 inbred line F1313
减数家系 F1324 meiotic  

gynogenesis F1324 
卵裂家系 F1346 cleavage  

gynogenesis F1346 位点 locus 

Obs_Het Exp_Hom* Exp_Het* Obs_Het Exp_Hom* Exp_Het* Obs_Het Exp_Hom* Exp_Het*

scaffold288_14927 0.8333 0.3732 0.6268 0.0357 0.5071 0.4929 0 0.4909 0.5091 

scaffold1304_77809 0.6429 0.5558 0.4442 1 0.4915 0.5085 0 0.5988 0.4012 

scaffold1774_79125 0.5385 0.5988 0.4012 1 0.4915 0.5085 0 0.5143 0.4857 

scaffold314_34890 0.5185 0.5248 0.4752 1 0.4915 0.5085 0 0.5402 0.4598 

scaffold234_29027 0.7273 0.4884 0.5116 0.9333 0.4938 0.5062 0 0.5729 0.4271 

scaffold658_59018 1 0.2385 0.7615 0.9 0.4966 0.5034 0 0.4969 0.5031 

scaffold1380_78434 0.4615 0.638 0.362 0.9333 0.4938 0.5062 0 0.4915 0.5085 

scaffold264_29910 0.4231 0.6599 0.3401 0 0.8693 0.1307 0 0.4915 0.5085 

scaffold388_40956 0.4074 0.6695 0.3305 0.9667 0.4921 0.5079 0 0.5119 0.4881 

scaffold1196_76519 0.3793 0.4936 0.5064 0.3571 0.5013 0.4987 0 0.4918 0.5082 

scaffold1874_79149 0.4444 0.6478 0.3522 1 0.4915 0.5085 0 0.5209 0.4791 

scaffold734_61267 0.5 0.6186 0.3814 0.9 0.4921 0.5079 0 0.548 0.452 

scaffold1338_78200 0.7407 0.5248 0.4752 0.8333 0.4921 0.5079 0 0.8734 0.1266 

scaffold860_5128 0.6 0.5729 0.4271 0.9 0.4966 0.5034 0 0.4918 0.5082 

scaffold200_10602 0.6786 0.5435 0.4565 1 0.4915 0.5085 0 0.5006 0.4994 

scaffold158_18859 1 0.3339 0.6661 1 0.4915 0.5085 0 0.5006 0.4994 

scaffold1386_78494 0.5714 0.5844 0.4156 0.9 0.4966 0.5034 0 0.4915 0.5085 

scaffold419_43475 0.6207 0.5644 0.4356 1 0.4915 0.5085 0 0.4938 0.5062 

scaffold1084_74297 0.5556 0.5353 0.4647 1 0.4915 0.5085 0 0.7175 0.2825 

scaffold393_19395 0.5769 0.5814 0.4186 1 0.4915 0.5085 0 0.5006 0.4994 

scaffold297_1030 0.5 0.6182 0.3818 1 0.4915 0.5085 0 0.5209 0.4791 

scaffold453_22637 0.5385 0.5988 0.4012 1 0.4915 0.5085 0 0.5277 0.4723 

scaffold389_1656 0.6429 0.5558 0.4442 1 0.4915 0.5085 0 0.5277 0.4723 

scaffold921_69859 0.5333 0.4938 0.5062 1 0.4915 0.5085 0 0.5277 0.4723 

scaffold452_45014 1 0.2667 0.7333 1 0.4915 0.5085 0 0.4938 0.5062 

scaffold1157_75734 0.6 0.5006 0.4994 1 0.4915 0.5085 0 0.548 0.452 

scaffold520_25100 0.6071 0.5695 0.4305 0.8276 0.4918 0.5082 0 0.5277 0.4723 

scaffold914_69548 0.8 0.5119 0.4881 0.6333 0.5192 0.4808 0 0.4938 0.5062 

scaffold482_2517 0.7 0.3802 0.6198 1 0.4915 0.5085 0 0.548 0.452 

scaffold114_7180 0.3667 0.5056 0.4944 1 0.4915 0.5085 0 0.5277 0.4723 

scaffold231_14788 1 0.2444 0.7556 0.6667 0.4938 0.5062 0 0.5119 0.4881 

scaffold404_21589 0.5517 0.5402 0.4598 0.7333 0.5006 0.4994 0 0.4938 0.5062 

scaffold30_144 1 0.3192 0.6808 1 0.4915 0.5085 0 0.5119 0.4881 

scaffold393_19395 0.5667 0.587 0.413 0.9333 0.4938 0.5062 0 0.6362 0.3638 

scaffold138_16871 0.7667 0.3339 0.6661 0.1 0.7407 0.2593 0 0.5277 0.4723 

scaffold921_69859 0.5385 0.5023 0.4977 0.9 0.4966 0.5034 0 0.5119 0.4881 

scaffold40_4916 0.4 0.5729 0.4271 0.1333 0.4938 0.5062 0 0.5119 0.4881 

scaffold457_23736 0.7667 0.5192 0.4808 0.7667 0.5192 0.4808 0 0.4915 0.5085 

scaffold78_9908 0.3667 0.4966 0.5034 0.4667 0.4938 0.5062 0 0.4915 0.5085 

scaffold962_71125 1 0.2692 0.7308 0.8 0.5006 0.4994 0 0.5119 0.4881 

平均 Mean 0.6366 0.5033 0.4967 0.8155 0.5105 0.4894 0 0.532 0.4679 
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表 4  卵裂雌核发育系(F1346)、减数雌核发育系 
(F1324)和近交系(F1313)间遗传距离(对角线以下) 

与遗传相似度(对角线以上) 
Tab. 4  Genetic distance (below diagonal) and genetic 

similarity (above diagonal) of three  
Paralichthys olivaceus families 

家系 family F1313 F1324 F1346 

F1313 **** 0.8888 0.8549 

F1324 0.1178 **** 0.9602 

F1346 0.1568 0.0406 **** 

 

3  讨论 

中国开展牙鲆育种研究已经有 10 多年的历程, 

通过选择、杂交和雌核发育等技术培育出了具有一

定生长优势的新品种[15−17], 但是牙鲆优良品种的覆

盖率依然较低, 在生产中养殖品种生长慢、成活率

低、苗种免疫力低的问题仍未有效解决, 因此牙鲆

育种中针对不同性状优良种群、品系的建立及遗传

进展等方面的研究依然具有重要的意义。 

在鱼类育种和遗传性状的分析中经常以群体为

单位, 对于某一个体后代的遗传性状研究相对较少, 

但在实际生产中发现鱼类个体之间的性状差异也相

当明显, 表现在不同个体后代在生长速度、成活率、

繁殖率、受精率等方面。针对鱼类某一优良个体的

遗传群体构建具有一定的难度, 作者近年来一直致

力于牙鲆育种中优良纯系的建立和研究工作, 相继

建立了牙鲆 F1 代家系 F0751 的减数雌核发育系和近

交系[23], F0719 卵裂雌发育系, 并对其遗传性状进行

了分析[22], 认为牙鲆育种中不同优良性状纯系的构

建是优良品种培育必不可少的环节。本研究利用

2009 年建立的 F2 代生长快、成活高牙鲆家系 F09119

中雌鱼为母本, 建立了卵裂雌核发育系、减数雌核

发育系和近交系, 发现卵裂雌核发育系的成活率较

低, 但其生长速度明显快于减数雌核发育系和近交

系, 研究结果为生长快牙鲆纯系的建立及品系间的

杂交育种奠定了基础, 同时为 3 种纯系对遗传进展

的影响研究准备了丰富的素材。 

刘云国等[26]利用 10 对微卫星引物对牙鲆一个养

殖群体的 30 尾个体的群体遗传结构进行分析, 有效

等位基因数在 2.123~5.182, 平均等位基因数为 7.16, 

群体平均杂合度为 0.1696。刘海金等[27]利用 16 对微

卫星分子标记对牙鲆的 5 个养殖群体(丹东、北戴河、

威海、青岛、荣成)进行遗传多样性分析, 5 个养殖群

体的平均等位基因数为 6.0625、平均有效等位基因

数 3.692, 观测杂合度 0.2200~0.8000; 期望杂合度

0.2061~0.8187。邵长伟等[28]用 5 个多态性的微卫星

标记对来自 3 个不同国家(中国、日本和韩国)的牙

鲆养殖群体进行了遗传多样性分析, 结果表明 3 个

牙鲆群体平均等位基因数为 4.8~5.6, 平均观测杂合

度在 0.3917~0.5643, 平均期望杂合度(He)在 0.5981~ 

0.6264。本研究利用 40 个微卫星标记对同一家系母

本的卵裂、减数雌核发育系和近交系的相关遗传指

标进行分析, 将结果与以上文献相比较, 只有近交

系的等位基因和有效等位基因与以上养殖群体相近, 

而两个雌核发育系的等位基因和有效等位基因低于

以上养殖和野生群体, 说明雌核发育使其遗传基因

发生高度纯合。本研究中卵裂雌核发育系的平均观

测杂合度为 0, 近交家系、减数雌核发育系观测杂合

度高于以上检测群体(0.6366~0.8155), 平均期望杂

合度低于或接近于以上检测群体(0.4679~ 0.4967), 这

一结果与选取的检测群体及采用的微卫星标记数量

等有密切关系。从遗传相似度和遗传距离看, 卵裂

雌核发育系和减数雌核发育系的遗传相似度较高 , 

遗传距离较近, 与近交系的相似度较低, 遗传距离

较远。 

鱼类雌核发育系的构建作为一种快速建立育种

纯系的技术途径, 在很多鱼类中得到了应用, 但对

于卵裂、减数雌核发育系和近交系的遗传比较及对

后代遗传贡献方面还缺乏可靠的研究结论。很多研

究者认为一代卵裂雌核发育相当于 8~10 个世代同

胞兄妹交配[4, 29], 连续两代雌核发育相当于 11~12

代全同胞交配[30]。随着现代生物技术的发展, 特别

是大量微卫星分子标记的开发和利用, 为雌核发育

后代遗传性状及遗传进展的研究提供了可行的技术

手段。近年来不同学者先后利用微卫星标记对大菱鲆

(Scophthalmus maximus)[5]、鲤鱼(Cyprinus carpio L.)[31]、

俄 罗 斯 鲟 (Acipenser gueldenstaedtii)[32] 、 团 头 鲂

(Megalobrama amblycephala)[33]等鱼类减数雌核发

育后代的遗传多态性、相似度及基因的重组率等遗

传性状进行了分析。本研究利用同一家系的母本建

立了遗传背景相似的 3 个纯系, 发现卵裂雌核发育

系的遗传纯合度高于减数雌核发育系, 而减数雌核发

育系高于近交系; 卵裂雌核发育系后代基因的纯合

速度是减数雌核发育系的 1.0421 倍, 是近交系的 1.0577

倍, 减数雌核发育系纯合度是近交系的 1.0149 倍。 
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利用同工酶和微卫星标记对牙鲆减数雌核发育

后代进行遗传分析, 发现在基因座位上发生了基因

着丝点之间的重组, 重组率在 42.6%~100%, 认为抑

制第二极体排出获得的牙鲆雌核发育子代有一定基

因杂合, 不能用于培育纯系[3435]。减数分裂雌核发

育二倍体在远离着丝粒(高重组率)的位点可能易发

生等位基因之间的重组交换[36]。本研究中减数雌核

家系的基因型除了 scaffold264_29910 等极少数位点

出现纯合基因型, 大部分位点均为杂合基因型, 而

卵裂雌核发育系的杂合度为 0。 

利用传统育种技术进行良种选育是性状不断纯

合和杂交的过程。人工雌核发育是一种快速有效制

备纯系的方法, 抑制第一次卵裂理论上可以得到完

全纯合的子代, 达到固定母本性状的作用[37], 从而

在育种中起到加快性状纯化和固定的过程, 本研究

结果也说明卵裂雌核发育系后代全部为纯合型。在

建鲤的培育和高寒鲤的培育中也利用了雌核发育技

术进行性状的纯合[38−39]。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性状纯合度 [40], 

大大缩短选育周期, 对于高效率地获得高纯度的育

种材料具有重要意义。 

本研究利用卵裂雌核发育、减数雌核发育和近

交繁殖 3 种途径建立了牙鲆 F2 生长快成活率高家系

F09119 的纯系 F1346、F1324 和 F1313, 对其生长、

成活率表型性状及基于微卫星位点的遗传性状进行

了比较分析, 发现该家系的卵裂雌核发育后代具有

较快的生长速度; 其遗传后代的基因型为完全纯合, 

遗传纯合度是减数雌核发育系的 1.0421 倍, 是近交

系的 1.0577 倍, 减数雌核发育系纯合度是近交系的

1.0149 倍。本研究为牙鲆优良新品种培育建立了优

良纯系, 同时为三种遗传纯系的建立和遗传贡献分

析提供了丰富的理论依据。 
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Abstract: Establishing meiotic gynogenesis, mitotic gynogenesis, and inbred lines is important for trait purifica-
tion during selective fish breeding. Yet how these three genetic pathways affect heredity remains the focus of much 
genetics research. In this study, we used the female parents from Paralichthys olivaceus family F09119 to establish 
mitotic gynogenesis (F1346), meiotic gynogenesis (F1324), and an inbred line (F1313) and analyzed their growth 
and genetic characteristics. Body length, body width, and weight were measured in the three families from 85 to 
388 d post fertilization (dpf). Results on 338 dpf showed that growth rate of F1346 was the highest [body length, 
(28.89±2.77) cm; body width, (10.00±1.21) cm; and weight, (254.91±83.11) g] and that of F1324 was the lowest 
(P<0.05). Survival rate of F1324 on 263 dpf was the highest (46.50%) and that of F1346 was the lowest (26.80%). 
The numbers of alleles for mitotic gynogenesis, meiotic gynogenesis, and the inbred line were 2.0, 2.0 and 2.35, 
respectively. The effective numbers of alleles were 1.87, 1.95, and 2.1; polymorphic information content values 
were 0.35, 0.36, and 0.4; and mean observed heterozygosity values were 0, 0.8155, and 0.6366, respectively, in-
dicating that genetic variation of mitotic gynogenesis and meiotic gynogenesis was less than that of the inbred line. 
The trend for unbiased expected homozygosity was F1313 (0.503)<F1324 (0.5105)<F1346 (0.532) and that of 
unbiased expected heterozygosity was F1313 (0.4967)>F1324 (0.4894)>F1346 (0.4679). Homozygosity of meiotic 
gynogenesis was 1.0421-fold higher than that of meiotic gynogenesis and 1.0577-fold higher than that of the in-
bred line, whereas that of meiotic gynogenesis was 1.0149-fold higher than that of the inbred line. The genetic 
distance between F1346 and F1313 was longest (0.1568) but genetic similarity was the lowest (0.8549), whereas 
the genetic distance between F1346 and F1324 was the shortest (0.0406), and genetic similarity was the greatest 
(0.9602). These results provide a theoretical basis for establishing an inbred line of P. olivaceus and analyses of 
genetic variations among meiotic gynogenesis, mitotic gynogenesis, and the inbred line. 

Key words: Paralichthys olivaceus; meiotic gynogenesis line; mitotic gynogenesis line; inbred line; phenotypic 
character; genetic character 
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