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基于微卫星标记的洞庭青鲫倍性鉴定
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摘要：洞庭青鲫产于湖南省澧县北民湖，因个体大且背部青灰而得名，其快速生长的特
性和异于普通鲫的体型令作者怀疑前人报道的“二倍体群体”结果。为此，从银鲫微卫星
文库中筛选9个位点构建微卫星鲫倍性鉴定体系，同时采用流式细胞术和染色体核型分
析完成了洞庭青鲫倍性鉴定。结果显示，建立的微卫星鲫倍性鉴定体系能够100%区分
二倍体、三倍体和四倍体鲫，微卫星基因分型结果显示136尾洞庭青鲫均为三倍体，各
位点的等位基因数为1~3，样本基因型包括AAA、AAB/ABB、ABC 3种类型；洞庭青鲫
血细胞DNA平均含量为159.42±5.64，与二倍体红鲫的血细胞DNA平均含量 (102.43±
3.54)比值(DI)为1.56∶1；流式细胞术与微卫星体系判定结果匹配度100%；染色体核型分
析显示洞庭青鲫染色体数为3n=156±，核型公式为3n=39m+36sm+81sta，NF=231。建立了
适用于鲫倍性鉴定的微卫星标记体系，且系统地证实了洞庭青鲫为三倍体鲫品种。
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洞庭青鲫(Carassius auratus var. dongting)隶
属鲤科(Cyprinidae)、鲤亚科(Cyprininae)、鲫属

(Carassius)，主要分布于湖南省澧县北民湖区，俗

称黑壳鲫，是杨品红等 [1]首次报道的野生鲫新品

种。它生长迅速、口味俱佳且营养丰富，备受

消费者喜爱，具有重要的经济价值。有研究表

明，洞庭青鲫在体型和生长方面优势明显[2-3]。刘

良国等 [4]采用ISSR分子标记技术，分析了洞庭青

鲫与3个鲫品系的群体遗传多样性，推测洞庭青

鲫、彭泽鲫(C. auratus var. pengze)与三倍体鲫均

起源于二倍体鲫。本团队于2016—2017年在北

民湖采样300尾，解剖发现洞庭青鲫雌(272尾)雄
(28尾)比例接近10∶1，其红细胞数目、形态比例

与二倍体红鲫 [5]相比存在显著差异(图版)，故推

测其为多倍体。

鱼类倍性鉴定主要采用染色体核型分析和

流式细胞术2种方法 [6-7]。前者能够直观地判断倍

性，但对于染色体数目众多、形态较小的鱼类，

标本的制备和核型图的拼接均存在一定难度且

费时费力 [8]；后者是通过流式细胞仪对细胞理化

和生物学特征进行快速检测分析的新技术，现已

成为一种测定鱼类体细胞DNA含量的重要手段[9]。

两种方法均为活体取样，对实验鱼造成的伤害

不可逆[10]。

多倍化可增加种群基因多样性，是推进鱼

类进化和多元发展的重要动力[11]。低等硬骨鱼类

多倍化现象较为普遍，自然群体中的二倍体鲫

(2n=100)和三倍体鲫(3n=150±、156±、162±)通常

混居生活 [6，12-15]，二者难以通过表型进行区分 [16]。

微卫星DNA具有高度的变异性，是广泛分布于

真核生物基因组中的共显性分子标记，单个座

位上可形成多个等位基因，在群体中表现出丰

富的多态性，被广泛应用于水产动物遗传育种

研究[17]。近年来，由于微卫星标记具有所需组织

样品少、微创、经济实惠等优势，被逐渐应用

于倍性鉴定研究，如三倍体长牡蛎(Crassostrea gig-
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as)[8]、大菱鲆(Scophthalmus maximus)[10]、南非鲍

(Haliotis midae)[18]、达氏鳇(Huso dauricus)[19]、秀

美花鳉(Poecilia formosa)[20]等。本研究通过微卫

星标记、流式细胞术和染色体核型分析开展洞

庭青鲫倍性研究，旨在建立快速高效的鲫倍性

鉴定方法，同时明确洞庭青鲫倍性水平，为这

一特色鲫资源的有效选育奠定科学依据。

1    材料与方法

1.1    实验材料

本研究所用洞庭青鲫采自湖南澧县北民湖

(29°42′45.60″N，111°51′4.83″E)，共计183尾，

体质量30~1 168 g，其中用于微卫星基因型分型

136尾，DNA含量测定31尾(24尾两组共用)，染

色体核型分析40尾。同时采用湖南安乡安福水产

有限公司的红鲫(7尾，172~264 g)、异育银鲫“中
科3号”(C. auratus var. zhongke-3)(以下简称“中科

3号”)和长丰鲫(C. auratus var. changfeng)各15尾进

行相关实验，其中“中科3号”体质量35~64 g，长

丰鲫体质量33~105 g。取部分尾鳍组织浸泡于

95%乙醇中，−20 °C保存备用。

1.2    DNA含量测定

本研究所用流式细胞仪(Cell Counter Anal-
yser CCA-Ò)、DAPI染液及尼龙滤网均由德国Par-
tec GmbH公司生产。用酸性柠檬酸葡萄糖溶液

(ACD抗凝剂B)润洗2.5 mL注射器内壁，于鱼体尾

静脉处采血0.2 mL，滴加1滴至装有1 mL ACD抗

凝剂B的EP管中低温保存备用。测样前吸取500 µL
血液和抗凝剂的混合物，加入500 µL DAPI染液，

避光反应5~10 min后经20 µm尼龙滤器过滤。最

后加入适量双蒸水稀释，用流式细胞仪对各样

品进行逐个测定。

1.3    微卫星基因型分型

　　DNA提取及引物合成　　取组织样品约30 mg
洗净、剪碎，采用美国Omega公司生产的Tissue
DNA Kit (D3396)试剂盒提取DNA，通过1.0%琼

脂糖凝胶电泳检测条带单一性，超微量检测仪

检测浓度及质量(A260/280为1.8~2.0)，将DNA质量

浓度稀释至50 ng/µL，−20 °C保存备用。根据有

效等位基因数、多态性信息含量和重复单元从

三碱基、四碱基重复银鲫标记 [21]中初筛获得18个
位点，利用6-FAM、HEX、ROX及TAMRA 4种荧

光标记对其进行5′端修饰，引物均由生工生物工

程(上海)股份有限公司合成。

　　PCR扩增及产物检测　　PCR反应体系为

20 µL：2×Taq Plus Master Mix II (Dye Plus)10 µL、

Primer F和Primer R各1 µL、Template DNA 1 µL、

DDH2O 7 µL。PCR反应条件：94 °C预变性5 min；
94 °C变性30 s，退火30 s，72 °C延伸1 min 30 s，
30个循环；72 °C终延伸15 min，4 °C保存。PCR
产物通过ABI3730基因分析仪进行荧光检测，Ge-
neMapper ID v3.2软件完成微卫星基因型分型。

　　倍性判断　　通过各位点等位基因数及相

应比值判断个体倍性水平。假设一个样本在某

个位点存在2个等位基因，则微卫星分型图呈现

2组峰，若峰值比例接近1∶1，无法判断是二倍

体还是四倍体，需要借鉴其他位点进行判断；若

峰值比例接近2∶1或1∶2，可判断为三倍体，基

因型类型为AAB或ABB；峰值比例接近3∶1或
1∶3，可判断为四倍体，基因型类型为AAAB或

10 μm 10 μm

(a) (b)
 

图版    洞庭青鲫(a)与红鲫(b)红细胞

Plate    Micrograph of erythrocytes of C. auratus var. dongting (a) and C. auratus var. red (b)
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ABBB。因此，通过位点的等位基因数和峰值比

例(表1)即可推断个体的倍性水平和基因型类型。

最后由Excel统计各位点基因分型结果，SPSS Stati-
stics 17.0软件进行逐步判别分析。

1.4    染色体核型分析

染色体核型分析材料备于(25±1) °C水族箱，

参照林义浩[22]的方法制备染色体标本，以10 µg/g
鱼体质量的剂量胸腔注射PHA，间隔12 h再次注

射等剂量PHA，3 h后以4 µg/g 鱼体质量的剂量胸

腔注射秋水仙素，1.5 h后断尾放血10 min，取头

肾组织于0.8%的鱼用生理盐水中剪碎、洗涤，离

心制备细胞悬液，1 000 r/min离心5 min收集细胞。

加入0.075 mol/L的KCl溶液，常温低渗45 min。预

冷卡诺氏固定液[V(甲醇)∶V(冰醋酸)=3∶1]固定

3次，每次30 min，1 000 r/min离心5 min。采用空

气干燥制片法制片，10%吉姆萨工作液染色20 min，
自然干燥后镜检、拍照。选取100个清晰可见的

染色体中期分裂相(10×100)统计染色体数，然后

选取5个形态良好、染色清晰的中期分裂相，借助

Adobe Photoshop CS6和E-Ruler软件进行测量和统

计，并根据Levan等[23]的标准完成染色体核型分析。

2    结果

2.1    红鲫、中科3号、长丰鲫倍性确证

DNA指数值(DI值)表示相对DNA含量，即待

测样品细胞的DNA含量与标准二倍体DNA含量

的比值，用于判定倍性。当DI=1.00±0.10时，样本

为二倍体；DI=1.50±0.15时，样本为三倍体；DI=
2.00±0.20时样本为四倍体 [24]。通过流式细胞仪对

7尾二倍体红鲫、15尾“中科3号”、15尾长丰鲫的

血细胞DNA含量进行测定分析，结果见表2。红

鲫血细胞DNA平均含量为102.43±3.54，“中科

3号”血细胞DNA平均含量为155.79±5.21，与红鲫

比值为1.52∶1，可证实为三倍体；长丰鲫血细

胞DNA平均含量为202.67±9.89，与红鲫比值为

1.98∶1，可证实为四倍体。

2.2    微卫星筛选及其基因型分型

为保证微卫星鉴定体系的准确率，根据引

物扩增效果、峰值有序性、等位基因数和多态

性等对银鲫的18个标记进行筛选，最终获得9个

表 1    二倍体、三倍体及四倍体鲫群体不同峰值比例的预期基因型类型

Tab. 1    Expected genotypes of all kinds of ratios for diploid, triploid and tetraploid C. auratus

倍性

ploidy
等位基因数

number of alleles
比例

ratio
预期基因型类型

expected genotypes
二倍体　diploid 1 AA

2 1∶1 AB

三倍体　triploid 1 AAA

2 2∶1或1∶2 AAB或ABB

3 1∶1∶1 ABC

四倍体　tetraploid 1 AAAA

2 3∶1或1∶3或1∶1 AAAB或ABBB或AABB

3 2∶1∶1或1∶2∶1或1∶1∶2 AABC或ABBC或ABCC

4 1∶1∶1∶1 ABCD

表 2    红鲫、“中科3号”和长丰鲫血细胞DNA平均含量

Tab. 2    Mean DNA contents (MDC) of blood cells in C. auratus var. red, C. auratus var. zhongke-3 and
C. auratus var. changfeng

种类

breed
DNA平均含量

MDC of blood cells
与红鲫血细胞平均含量比值

ratio of MDC (DI)
倍性

ploidy

红鲫　C. auratus var. red 102.43±3.54 1.00∶1 2

“中科3号”　C. auratus var. zhongke-3 155.79±5.21 1.52∶1 3

长丰鲫　C. auratus var. changfeng 202.67±9.89 1.98∶1 4
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位点(HLJYJ004、HLJYJ034、HLJYJ070、HLJYJ-
085、HLJYJ090、HLJYJ117、HLJYJ120、HLJYJ-

125、HLJYJ134)构建鲫倍性鉴定体系，具体信息

见表3。

使用上述7尾红鲫、15尾“中科3号”和15尾长

丰鲫个体对微卫星倍性鉴定体系进行可行性检验，

经PCR扩增和基因型分型，9个位点在红鲫群体

中共检测到35个等位基因，各位点等位基因数2~
6个；在“中科3号”群体中共检测到27个等位基因，

各位点等位基因数2~5个；在长丰鲫群体中共检

测到等位基因29个，各位点等位基因数2~5个。

根据各位点等位基因数和峰值比例对各样本进

行分析，结果显示，红鲫为二倍体，各位点等

位基因数为1~2；“中科3号”为三倍体，各位点等

位基因数为2~3；长丰鲫为四倍体，各位点等位

基因数为2~4，与流式细胞术结果一致，匹配度

为100%(图1)。对9个位点进行逐步判别分析，得

到贡献率最大的5个位点，分别为HLJYJ034、
HLJYJ070、HLJYJ090、HLJYJ117、HLJYJ125。

2.3    洞庭青鲫检验结果

通过微卫星倍性鉴定体系对136尾洞庭青鲫

进行检测，结果显示，所有样本均为三倍体，各

位点等位基因数为1~3，表现为3种基因型类型：

微卫星分型图出现单峰，微卫星基因型为AAA类

型；出现2组峰，峰值比例接近2∶1或1∶2，为AAB
或ABB类型；出现3组峰，峰值比例接近1∶1∶1，
为ABC类型(图2)。31尾洞庭青鲫血细胞DNA平

均含量为159.42±5.64，与红鲫比值为1.56∶1，可

证实洞庭青鲫为三倍体群体(图3)。
其中24尾洞庭青鲫同时进行以上2组实验，

结果显示，24个样本均为三倍体，血细胞DNA
含量介于147~168，各位点等位基因数为1~3，均

存在基因型类型为ABC的位点。其中，18号和

19号样本不具AAA类型位点，9个位点均可有效

判断倍性。两种倍性鉴定方法结果一致，匹配度

为100%(表4)。通过对HLJYJ034、HLJYJ070、HLJYJ-
090、HLJYJ117、HLJYJ125 5个位点进行分析可

获得相同结果，说明微卫星标记鉴定倍性具有

高效性。

2.4    洞庭青鲫染色体核型

对100个染色体中期分裂相进行染色体数统

计，结果显示，洞庭青鲫常染色体众数为156，占

比41%(表5)；对5个形态良好、染色清晰的中期

分裂相进行核型分析，结果显示，洞庭青鲫染色

体可按照Levan等 [23]的标准分为3组，中部着丝粒

染色体(m)39条；亚中部着丝粒染色体(sm)36条；

端部与近端部着丝粒染色体(sta)81条，核型公式

为3n=39m+36sm+81sta，NF=231，且存在数目不

一的B染色体(图4)。

3    讨论

3.1    本鉴定体系的可靠性、科学性和前景

通常微卫星标记具有高度通用性，可在种

间甚至属间扩增[25]。本研究基于已开发的银鲫微

卫星标记建立了一个鲫倍性鉴定体系。前期研

表 3    9个微卫星标记位点、引物序列、重复单元及退火温度

Tab. 3    Locus, primer sequence, repeat motifs and annealing temperature of 9 microsatellite loci

位点

locus
引物序列

primer sequence (5′-3′)
重复单元

repeat motifs
退火温度/°C

Tm

HLJYJ004 F: GAGCCCGTGTTACAGACAGC, R: CATCCATGACCGACAGACAC CAG 60

HLJYJ034 F: GGTCCCACTCCATCTCAAAC, R: TGGCCTTTCAAAGACAGACA TCTA 60

HLJYJ070 F: AATGCAACAGCGACCGATA, R: ATGTTGGCCATGTTTGGAAC CAG 60

HLJYJ085 F: GTACCAGGACCAGCAGAACC, R: CTGATCGGAGGAGAAAGGTG CAG 60

HLJYJ090 F: GCATCAGCTCAGTGTTGCTC, R: TAATGCACCGGTGAAACATC CTG 60

HLJYJ117 F: CACGGCCAGCTTTTATTTGT, R: CGCTCGGCTGTAAGTAGGAG (CAG) CAT (CAG) 60

HLJYJ120 F: GCTCAGACGGAGAGCTGTG, R: TCTCCTCAGCCTGGTGAAGT GCT 59

HLJYJ125 F: ACTGCAGTCACAGCCACAAC, R: ATGTGCCCACCTTGCTGTAG CAG 59

HLJYJ134 F: CATATTACTTCCGGGGCAGA, R: CTTCTTGGGAGAGCGTGAAC CAG 60
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170 180 190 170 180 190 170 180 190 170 180 190 170 180 190170 180 190 bp

红鲫　C. auratus var. red “中科3号”　C. auratus var. zhongke-3 长丰鲫　C. auratus var. changfeng
 

图 1    部分红鲫、“中科3号”、长丰鲫个体在位点HLJYJ090的基因分型结果

Fig. 1    Diagram of locus HLJYJ090 genotyping in part of the C. auratus var. red, C. auratus var. zhongke-3 and
C. auratus var. changfeng

140 150 160 140 150 160 140 150 160 140 150 160 bp

15 031

15 574

7 859

6 229

11 105

6 096

6 322

5 218

(a) (b) (c)
 

图 2    洞庭青鲫不同基因型峰图

(a) AAA类型；(b) AAB/ABB类型；(c) ABC类型。每个波峰上的数值为吸光度

Fig. 2    Absorbances of different genotypes of C. auratus var. dongting
(a) AAA type; (b) AAB or ABB type; (c) ABC type. And the values near peaks were absorbance
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究表明，基于微卫星的倍性鉴定主要受标记的

多态性信息含量(PIC)和无效等位基因(null allel-
es)影响[26]。无效等位基因是由引物结合部位的点

突变、插入或缺失引起，不能被PCR扩增的等位

基因，广泛存在于众多物种之中[27]。对于未知倍

性的鲫群体，由于无效等位基因的存在，在基

因分型时部分或全部等位基因缺失可能导致倍

性判断失误或无法判断。在实际分型过程中，当

选用的高多态性微卫星标记足够多时，无效等

位基因就不会在倍性鉴定中造成显著影响，因

为联合多个微卫星位点积累的大量变异足以弥

补任何一个位点引入的潜在偏差，保证鉴定结

果的准确性[28]。本研究通过对比扩增效果、峰值

有序性等筛选出9个高多态性、条带清晰的微卫

星标记，能够100%区分3种已知倍性的鲫群体，

说明整个体系受无效等位基因影响较小，可用

于鲫倍性鉴定。本研究通过逐步判别分析发现，

倍性鉴定体系中发挥作用最大的是HLJYJ034、
HLJYJ070、HLJYJ090、HLJYJ117、HLJYJ125这
5个位点，说明不同位点微卫星标记在倍性鉴定

能力方面有所差异。

Feng等 [26]从转录组测序所获得EST-SSR标记

中筛选出5个标记用于泥鳅(Misgurnus anguillic-
audatus)倍性鉴定，研究发现在特定条件下，2个
微卫星标记即可完全区分三倍体和四倍体泥鳅。

Hernándezibarra等 [29]通过检测微卫星重组基因型

确定鲍幼虫异源三倍体基因组组成。蔡明夷等[30]

通过倍性鉴定和微卫星分析发现，大黄鱼(Larim-
ichthys crocea)和黄姑鱼(Nibea albiflora)的异源三

倍体子代基因组由大黄鱼的2个基因组和黄姑鱼

的1个基因组组成。Bai等 [31]选取10个微卫星标记

建立鲫复合体倍性鉴定体系，用于研究营雌核

发育的三倍体无性繁殖品系的演化。Mishina等[32]

亦成功构建鲫倍性鉴定体系用于日本琵琶湖鲫

的生态和进化研究。以上研究表明，基于微卫星

的倍性鉴定体系是非常稳定且可靠的。

3.2    洞庭青鲫的倍性

洞庭青鲫选育于洞庭湖水域的北民湖区，是

当地一种重要经济鱼类。杨品红等 [33]采用PHA-
体内注射的方法获得洞庭青鲫的染色体标本，通

过核型分析，发现洞庭青鲫的染色体数为100，其

肌肉细胞DNA相对含量(17尾)与二倍体红鲫(15尾)
基本一致，因此判定其为2n=100的二倍体鲫品种，

核型公式为2n=30m+20sm+26st+24t，NF=150。然

而，本团队前期研究发现，在北民湖中洞庭青鲫

的雌雄比例接近10∶1，其红细胞与二倍体红鲫

相比差异显著。有研究表明在自然群体中，多倍

体鱼类雌雄比例不均，通常雌性占比高于雄性，

且相对于二倍体，其细胞体积大而数量少[34]，洞

庭青鲫的异常性别比和细胞大小均符合多倍化

特征。因此，本研究通过搜集更大的样本(DNA
含量测定31尾、微卫星基因型分型136尾、染色

体核型分析40尾)进一步确认其倍性，结果判定

洞庭青鲫为三倍体群体，在所有检测样品中未

发现二倍体个体。刘良国等 [35]采用12对微卫星进

行遗传多样性分析时，发现洞庭青鲫遗传多样

性低且与彭泽鲫(3n=150+)[12]亲缘关系更近，类似

结果通过ISSR分子标记 [4]和ATPase基因 [36]得到印

证。这些分子标记也间接佐证本研究的结果，

即洞庭青鲫为三倍体。

染色体核型分析广泛应用于动植物染色体

数目和结构变异的分析及倍性鉴定，本研究中

洞庭青鲫的常染色体众数为156，占比为41%，核

型公式为3n=39m+36sm+81sta，NF=231，与彭泽

鲫 [12]、淇河鲫(C. auratus var. qihe)[13]、滁州鲫(C.
auratus var. chuzhou)[14]等三倍体鲫类似，中期分

裂相染色体数在150以上，众数所占百分比介于

40%~60%，均存在数目不一的B染色体。有研究

表明B染色体为三倍体鲫特有，可能与穆勒氏齿

轮效应(Muller’s ratchet)有关，该效应是雌核发
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图 3    红鲫(a)与洞庭青鲫(b)血细胞DNA含量

Fig. 3    Comparison of cellular DNA contents between
C. auratus var. red (a) and C. auratus var. dongting (b)

1554 水    产    学    报 43 卷

 

http://www.scxuebao.cn

http://www.scxuebao.cn


育鱼类的异源父本将遗传物质传递给其卵细胞

的一种形式 [37-38]。本研究通过3种方法证实采自

北民湖的洞庭青鲫为三倍体，与以往研究存在

较大差异，可能与采样点不同有关，因为洞庭

湖水域存在二倍体、三倍体及四倍体鲫混栖现

象，且三倍体和四倍体从二倍体中脱离形成独

表 4    24尾洞庭青鲫在9个微卫星位点的基因型类型、相对DNA含量及倍性判定结果

Tab. 4    The genotypes types of 9 microsatellite loci, DNA contents and ploidy for 24 specimens

编号

no.

基因型类型(HLJYJ-)　genotypes type
相对DNA含量

DNA contents
倍性

ploidy004 034 070 085 090 117 120 125 134

1 / ABB AAA / ABB ABC ABB ABB ABB 167 3

2 AAA AAB ABC AAB ABC AAA AAB AAB AAB 163 3

3 ABC AAB ABC ABB ABC AAA ABC / AAB 165 3

4 AAB / ABC AAA ABB ABB ABB AAA AAA 155 3

5 AAA AAB ABC AAB ABC AAA ABB AAA AAB 168 3

6 AAB AAB AAA ABC AAA / AAA ABC AAA 165 3

7 AAA AAB ABB ABB / ABC AAB ABC AAA 162 3

8 AAA AAA ABC AAB AAA AAA AAB ABB ABB 165 3

9 AAB AAA AAB ABC ABC ABC ABC ABC AAB 148 3

10 AAB ABC ABC AAA ABB ABB AAB AAA AAA 160 3

11 AAB ABB AAB ABB AAB ABC ABB AAA ABC 162 3

12 AAA ABC ABC AAB ABB ABC ABC ABC ABB 161 3

13 ABB AAA AAB AAA ABC ABB / AAA ABC 168 3

14 ABC ABC ABB AAB ABC AAA ABC ABB ABB 158 3

15 ABC AAA ABC ABC / AAA AAB ABC AAA 157 3

16 ABC AAA ABC AAB ABC ABC AAB AAA AAB 147 3

17 ABC / ABC ABB ABC AAA AAB ABC AAB 151 3

18 ABC ABC AAB ABC ABC ABB AAB ABC ABC 155 3

19 ABB ABC ABC AAB AAB ABB ABC ABB ABB 161 3

20 AAB AAA AAA ABC AAA ABC AAA / AAA 159 3

21 ABB AAA AAB AAA ABC / AAB AAA ABC 156 3

22 AAB AAB ABC ABC ABB ABC AAB ABB AAA 155 3

23 AAB AAA ABB ABC ABB ABB AAB ABC ABB 158 3

24 ABC / ABC ABB ABC AAA AAB AAB ABB 160 3

注：“/”表示不确定类型

Notes: “/”means ambiguous types

表 5    洞庭青鲫染色体数目分布

Tab. 5    Distribution of chromosome number of C. auratus var. dongting

项目

item

染色体数目　chromosome number
总数

total
≤152 153 154 155 156 157 158 ≥159

细胞数　metaphase cells 20 7 4 6 41 3 7 12 100

比例/%　percentage 20 7 4 6 41 3 7 12 100
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立的群体[37]，也可能因为洞庭青鲫倍性发生了转

化，具体原因还需要进一步探讨。
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图 4    洞庭青鲫中期分裂相染色体及其核型

红色箭头表示常染色体，黑色箭头表示B染色体

Fig. 4    Metaphase chromosome and karyotype of C. auratus var. dongting
Red arrow means euchromosome, black arrow means B chromosome
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Ploidy identification for Carassius auratus var. dongting
based on microsatellites

TAN Junjie 1,     LIU Kejun 1,     LÜ Ligang 1,     YU Jianbo 1,2,     ZENG Cong 1,2*,     XIAO Tiaoyi 1,2*

(1. Hunan Engineering Research Center for Utilization of Characteristics of Aquatic Resources,
Hunan Agricultural University, Changsha    410128, China;

2. Collaborative Innovation Center for Efficient and Health Production of Fisheries in Hunan Province, Changde    415000, China)

Abstract: Carassius auratus var. dongting originates from Beimin Lake, Hunan. Compared to other Carassius
spp., C. auratus var. dongting had a higher growth rate and larger body size, and we therefore hypothesized that
these growth advantages were related to polyploidization. To verify this hypothesis, a 9 microsatellite ploidy
identification method was developed to examine the ploidy level of C. auratus var. dongting, and flow cytometry
assays and chromosome karyotype assays were used to further confirm the findings. The results showed that 9
microsatellites could completely distinguish 37 ploidy-known specimens. The genotyping results showed that all
the 136 ploidy-unknown individuals were triploid, all three genotypes (AAA, AAB/ABB, and ABC) were
observed in this population. The mean DNA content of blood cells in C. auratus var. dongting (159.42±5.64) was
1.5 times that of blood cells in C. auratus var. red (102.43±3.54), and the results from microsatellite markers were
totally concordant with those from flow cytometry analysis. The karyotype analysis revealed that the number of
chromosomes was 3n=156± and the karyotypic formula was 3n=39m+36sm+81sta, NF=231. This study not only
established a microsatellite-based system for ploidy identification of C. auratus, but also systematically confirmed
that C. auratus var. dongting is triploid.

Key words: Carassius auratus var. dongting; ploidy; microsatellites; flow cytometry; chromosome karyotype
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