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摘　要：根据大口黑鲈ＩＧＦ-Ｉ基因的 ｃＤＮＡ序列设计引物�克隆 ＩＧＦ-Ｉ基因内含子核苷酸序列�采用 ＰＣＲ产物
直接测序方法�在中国养殖群体和美国野生群体中筛选 ＩＧＦ-Ｉ基因内含子上的多态位点。应用 ＲＦＬＰ、
ＣＲＳ-ＲＦＬＰ和ＳＳＣＰ技术建立多态位点的检测方法�同时比较分析其中4个多态位点在两个群体中基因频率分
布。结果表明：（1）ＩＧＦ-Ｉ基因内含子1、3和4序列长分别为1317ｂｐ、712ｂｐ和1941ｂｐ；（2）在3个内含子上
共发现7个多态位点�其中在内含子1的208和1070位为Ｇ-Ａ突变；内含子3的第40个碱基为一个 “Ａ” 的
插入－缺失突变�第307位为Ｃ-Ｔ突变�683位是 Ｇ-Ａ突变；内含子4上的696碱基处有一个20ｂｐ的插入 －
缺失突变�在1563位为Ｇ-Ａ突变�表明大口黑鲈 ＩＧＦ-Ｉ基因序列上存在较多的 ＳＮＰｓ；（3）内含子 1上 ＳＮＰ
Ｇ1070Ａ的Ａ等位基因能为 ＨｉｎｄＩＩＩ限制性内切酶识别�采用 ＲＦＬＰ技术分型。根据内含子1上 ＳＮＰＧ208Ａ
侧翼序列�设计错配引物�使错配碱基和Ａ等位基因共同形成 ＴａｑＩ酶切位点�建立 ＣＲＳ-ＲＦＬＰ检测方法。内
含子4上ＳＮＰＧ1563Ａ采用ＳＳＣＰ检测方法�同时对内含子4上的插入－缺失突变进行ＰＡＧＥ电泳分型。试验
结果显示�ＲＦＬＰ、ＣＲＳ-ＲＦＬＰ和 ＳＳＣＰ三种 ＳＮＰ检测方法简单易行�适于在水产动物 ＳＮＰ标记研究中推广应
用；（4）在中国养殖群体中�只有内含子1上的ＳＮＰＧ1070Ａ具有多态性�其它3个多态位点只在美国野生群
体中存在多态�证实中国养殖群体的遗传多样性相对较低。
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　　胰岛素样生长因子-Ｉ（ｉｎｓｕｌｉｎ-ｌｉｋｅｇｒｏｗｔｈｆａｃｔｏｒ-Ｉ�ＩＧＦ-Ｉ）在哺乳动物和禽类的胚胎期以及出生后的
生长过程中起重要作用 ［1］�ＩＧＦ-Ｉ基因上的多态位点与家畜和家禽的生产性状密切相关 ［2－6］。近年来研
究证实�基因的内含子在维持基因的特定功能和基因的表达发挥重要作用 ［7］。猪ＩＧＦ-Ｉ基因的内含子
不仅调控基因的表达和功能 ［8］�其多态位点更与生长速度、肌肉和脂肪的沉积密切相关 ［9－11］。在鱼类�
ＩＧＦ-Ｉ具有调节细胞代谢�促进细胞生长、分化和分裂�抑制细胞死亡等多种生理功能 ［12］�生长激素ＧＨ
也是通过调节肝脏的ＩＧＦ-Ｉ的表达和功能而发挥促生长作用 ［13］。鱼类ＩＧＦ-Ｉ基因与生长性状的关联研
究已见报道�一个 ＳＮＰＧ／Ｔ存在于红点鲑的ＩＧＦ-Ｉ基因启动子上�但与红点鲑早期生长没有相关性 ［14］。
本研究以大口黑鲈 （Ｍｉｃｒｏｐｔｅｒｕｓｓａｌｍｏｉｄｅｓ）为研究对象�将 ＩＧＦ-Ｉ基因作为大口黑鲈生长性状的候选基
因�寻找ＩＧＦ-Ｉ基因内含子上的遗传多态位点�为寻找大口黑鲈生长性状的分子标记、构建遗传连锁图
谱和开展标记辅助育种 （ＭＡＳ）工作奠定基础。
1　材料与方法
1．1　试验动物

大口黑鲈样本分2个群体共52尾�其中美国群体 （ＡＬ�12尾 ）均为野生个体�鳍条组织样本由美国
德克萨斯州公园和野生动物处 （ＴｅｘａｓＰａｒｋｓ＆ＷｉｌｄｌｉｆｅＤｅｐａｒｔｍｅｎｔ）的ＤｉｊａｒＬｕｔｚ-Ｃａｒｒｉｌｌｏ博士提供�采用
上海生工生物工程技术有限公司 （ＳＡＮＧＯＮ）基因组提取试剂盒提取鳍条ＤＮＡ；中国养殖群体 （ＣＬ�40
尾 ）�来自广东省加州鲈良种场�从养殖群体中随机抽取。所有鱼尾鳍静脉取血�抗凝剂 （ＡＣＤ）与血液
体积比为6∶1�采用北京时代天根生化公司 （ＴＩＡＮＧＥＮ）血液基因组提取试剂盒提取鱼血液ＤＮＡ。所有
ＤＮＡ样本均放于－20℃保存。
1．2　试验材料

ＴａｑＤＮＡ聚合酶和ｄＮＴＰ购自华美生物工程公司�限制性内切酶和ＰＭＤ19-ＴＶｅｃｔｏｒ购自大连宝生
物公司 （ＴＡＫＡＲＡ）�琼脂糖、氯化钙、去离子甲酰胺丙烯酰胺和Ｎ�Ｎ’-亚甲双丙烯酰胺等购自广州威佳
生物技术有限公司�大肠杆菌ＤＨ5α由本实验室保存。
1．3　引物设计及合成

草鱼和大马哈鱼的ＩＧＦ-Ｉ基因的全序列已经获得�两种鱼类的ＩＧＦ-Ｉ基因都包括5个外显子和4个
内含子。将已经克隆的大口黑鲈ＩＧＦ-Ｉ基因的ｃＤＮＡ序列 （ＥＦ536889） ［15］与斑马鱼的全基因组序列进
行比对�对照草鱼 （ＡＦ465830）和大马哈鱼 （ＡＦ063216）的基因组结构和序列�推测大口黑鲈ＩＧＦ-Ｉ基因
外显子区�根据外显子序列设计内含子扩增引物 （表1）。引物交由上海英骏生物技术有限公司合成
（ＩＮＶＩＴＲＯＧＥＮ）。
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表1　大口黑鲈ＩＧＦ-Ｉ基因内含子扩增和多态位点检测引物
Ｔａｂ．1　ＴｈｅｐｒｉｍｅｒｓｏｆａｍｐｌｉｆｙｉｎｇｉｎｔｒｏｎｓａｎｄｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓｏｆｔｈｅｌａｒｇｅｍｏｕｔｈｂａｓｓＩＧＦ-Ｉｇｅｎｅ

引物名称 引物序列 （5’-3’） 退火温度 （℃ ） 扩增片段长度 （ｂｐ） 目标序列

Ｐ1 Ｆ：ＧＴＧＧＣＡＴＴＴＡＴＧＴＧＡＴＧＴＣＴＴＣ
Ｒ：ＡＧＡＧＧＧＴＧＴＧＧＣＴＡＣＡＧＧＡＧＡＴ 63 1379 内含子1

Ｐ2 Ｆ：ＡＧＴＡＡＡＣＣＡＡＣＡＧＧＣＴＡＴＧＧ
Ｒ：ＧＧＡＴＧＡＡＴＧＡＣＴＡＴＧＴＣＣＡＧＡＴ 58 1000 内含子3

Ｐ3 Ｆ：ＧＧＡＣＡＴＡＧＴＣＡＴＴＣＡＴＣＣＴＴＣ
Ｒ：ＣＴＡＣＡＴＴＣＫＧＴＡＡＴＴＴＣＴＧＣＣＣＣ 56 2025 内含子4

Ｐ4 Ｆ：ＧＣＡＴＣＡＧＴＡＧＴＧＧＣＡＣＣＴＣＴ
Ｒ：ＣＴＣＴＧＧＣＡＣＣＡＡＧＴＧＧＡＡＧＴ 62 211 内含子1

ＳＮＰＧ1070Ａ
Ｐ5 Ｆ：ＣＡＡＣＴＧＴＣＣＴＧＣＡＴＴＴＣＴＴＧＧＴＣＧ

Ｒ：ＣＣＡＧＡＧＣＡＧＴＧＡＡＡＣＴＣＧＴＧ 58 127 内含子1
ＳＮＰＧ208Ａ

Ｐ6 Ｆ：ＴＣＣＴＣＡＡＴＡＴＣＧＴＴＧＴＣＣＴＣ
Ｒ：ＴＣＴＡＴＴＡＣＴＧＣＡＣＴＣＣＣＴＧ 56 225 内含子4

ＳＮＰＧ1563Ａ
Ｐ7 Ｆ：ＧＡＡＡＴＡＣＧＡＧＴＴＣＴＣＣＴＣＡＣ

Ｒ：ＡＡＴＧＴＧＧＴＡＡＡＧＧＧＡＣＡＧ 58 232／252 内含子4
插入-缺失突变

　　注：带下划线的碱基为ＣＲＳ-ＲＦＬＰ检测时的错配碱基

1．4　ＳＮＰ位点筛选
从中国养殖群体和美国野生群体中各随机挑选7个样本�扩增ＩＧＦ-Ｉ基因内含子1、3和4序列�送

交到上海英骏生物技术有限公司进行纯化测序�用ＶｅｃｔｏｒＮＩＴＳｕｉｔｅ8．0比对分析测序结果寻找ＩＧＦ-Ｉ
基因上的突变位点。
1．5　ＳＮＰ位点检测和分析

采用下列几种方法对部分突变进行检测。
1．5．1　限制性切断长度多态性 （ｒｅｓｔｒｉｃｔｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ�ＲＦＬＰ）

限制性内切酶是一类能识别ＤＮＡ序列上的特异位点 （通常为4～6ｂｐ的反向重复序列 ）�并在特异
位点处切割的ＤＮＡ酶类。对于一条ＤＮＡ分子来说会产生特定大小和数目的酶切片段。由于基因的突
变会产生或消除某些酶切位点�从而改变酶切片段的大小和数目�这些酶切片段称为ＲＦＬＰ�并可以通过
电泳方法检测出来。本实验应用ＲＦＬＰ方法检测大口黑鲈ＩＧＦ-Ｉ基因内含子1上的ＳＮＰＧ1070Ａ。包含
ＳＮＰＧ1070Ａ位点的ＰＣＲ产物用ＨｉｎｄⅢ限制性内切酶酶切�酶切体系为：ＰＣＲ产物5μＬ�Ｂｕｆｆｅｒ1μＬ�
酶0．5μＬ�ｄｄＨ2Ｏ3．5μＬ。酶切产物用8％的聚丙烯酰胺凝胶电泳 （Ａｃｒ∶Ｂｉｓ＝29∶1）�140Ｖ衡压电泳
后�银染显色。
1．5．2　创造限制酶切位点ＰＣＲ法 （ＣＲＳ-ＰＣＲ�ｃｒｅａｔｅｄｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｓｉｔｅＰＣＲ）

ＣＲＳ-ＲＦＬＰ是应用引物错配技术结合ＳＮＰ的一个等位基因而配合成一个酶切位点�使ＳＮＰ可用于
ＰＣＲ-ＲＦＬＰ分析的一种方法。ＩＧＦ-Ｉ基因内含子1上的ＳＮＰＧ208Ａ采用ＣＲＳ-ＲＦＬＰ方法检测�错配引物
（表1）设计应用在线引物设计软件ｄＣＡＰＳＦｉｎｄｅｒ2．0（ｈｔｔｐ：／／ｈｅｌｉｘ．ｗｕｓｔｌ．ｅｄｕ／ｄｃａｐｓ／ｄｃａｐｓ．ｈｔｍｌ） ［16］。
1．5．3　单链构象多态性 （ｓｉｎｇｌｅ-ｓｔｒａｎｄｃｏｎｆｏｒｍａｔｉｏｎａｌｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ�ＳＳＣＰ）

ＳＳＣＰ是以构象为基础的检测基因组中 ＳＮＰ的方法�由日本学者 Ｏｒｉｔａ等发明。其原理是：单链
ＤＮＡ片段呈复杂的空间折叠构象�这种立体结构主要是由其内部碱基配对等分子内相互作用力来维持
的�当有一个碱基发生改变时�会使空间构象发生改变。空间构象有差异的单链ＤＮＡ分子在聚丙烯酰
胺凝胶中受到阻力不同�因此�构象上有差异的ＤＮＡ分子可以通过电泳分离开 ［17］。本实验建立了大口
黑鲈ＩＧＦ-Ｉ基因内含子4上的 ＳＮＰＧ1563Ａ的 ＳＳＣＰ检测方法。具体步骤如下：取2μＬＰＣＲ产物和
6μＬ加样缓冲液 ［98％甲酰胺、0．025％溴酚蓝、0．025％二甲苯菁、10ｍｍｏｌ／ＬＥＤＴＡ（ｐＨ8．0）、10％甘
油 ］混匀�99℃变性10ｍｉｎ�然后冰浴5ｍｉｎ�使之保持变性状态。变性后的ＰＣＲ产物用12％非变性聚
丙烯酰胺凝胶电泳 （Ａｃｒ∶Ｂｉｓ＝29∶1）10Ｖ／ｃｍ电泳10～12ｈ后�银染显色。
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1．6　数据统计
统计ＳＮＰｓ在美国野生群体和中国养殖群体中的等位基因频率和基因型频率�卡方分析进行独立

性检验�统计软件为ＳＰＳＳ15．0。
2　结果与分析
2．1　ＩＧＦ-Ｉ基因内含子序列扩增

成功扩增了包含大口黑鲈ＩＧＦ-Ｉ基因的内含子1、3和4的序列�扩增片段长度分别为 1379ｂｐ、
1000ｂｐ和2025ｂｐ。将所得序列与大口黑鲈ＩＧＦ-ＩｃＤＮＡ比对后删除外显子序列�内含子1、3和4分
别为1317ｂｐ、712ｂｐ和1941ｂｐ�并且内含子与外显子边界均符合ＧＴ-ＡＧ规则。
2．2　ＳＮＰ位点筛查和检测结果

将测序结果比对后�两个群体共发现6个ＳＮＰｓ和一个插入-缺失突变 （表2）。其中2个ＳＮＰｓ位于
内含子1上�在第208和1070位碱基都发生了Ｇ-Ａ突变 （相对各内含子位置�下同 ）；在内含子3上发
现3个ＳＮＰｓ�40位为一个Ａ碱基插入-缺失突变�在307碱基为Ｃ-Ｔ突变�在683位碱基为Ｇ-Ａ突变；在
内含子4上的696碱基处有一个20ｂｐ的插入-缺失突变�另一个ＳＮＰ为1563位碱基的Ｇ-Ａ突变。根
据两个群体各7个样本的测序结果�只有内含子1上的ＳＮＰＧ1070Ａ在中国养殖群体中有多态性�其他
多态位点都只存在于美国野生群体中。

表2　大口黑鲈ＩＧＦ-Ｉ基因内含子上多态位点
Ｔａｂ．2　ＴｈｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓｉｎｉｎｔｒｏｎｓｏｆｔｈｅｌａｒｇｅｍｏｕｔｈｂａｓｓＩＧＦ-Ｉｇｅｎｅ

位置 （相对各内含子 ） 类型 分布

内含子1 208
1070

Ｇ-Ａ
Ｇ-Ａ

美国
中国、美国

内含子3
40
307
683

Ａ（插入-缺失 ）
Ｃ-Ｔ
Ｇ-Ａ

美国
美国
美国

内含子4 696
1563

ｃｃｃａｃｃｔｇｔｇｇｇｔｇｇｇｃｇｇｔ（插入-缺失 ）
Ｇ-Ａ

美国
美国

　　建立相应的检测方法�进一步分析ＩＧＦ-Ｉ内含子1和4的多态位点在美国野生群体和中国养殖群
体的多态分布。内含子1上1070位碱基突变可用 ＲＦＬＰ方法检测�经引物 Ｐ4Ｆ和 Ｐ4Ｒ扩增后获得
211ｂｐ的ＰＣＲ产物�经 ＨｉｎｄＩＩＩ酶切后电泳�ＧＧ基因型个体仍为211ｂｐ的条带�ＧＡ基因型个体为
211ｂｐ、153ｂｐ和58ｂｐ三条带�ＡＡ基因型个体为153ｂｐ和58ｂｐ两条带 （图1-ａ）。内含子1上208位
碱基突变采用 ＣＲＳ-ＲＦＬＰ方法检测�设计错配引物 Ｐ5-Ｆ�与等位基因 “Ａ”组合成一个 ＴａｑＩ酶切位点
ＴＣＧＡ�扩增片段长度为127ｂｐ。经酶切后电泳检测�ＧＧ基因型仍为127ｂｐ条带�ＧＡ基因型为127ｂｐ
和103ｂｐ两条带�ＡＡ基因型为一个103ｂｐ条带 （图1-ｂ）。内含子4上的插入 －缺失突变直接采用
ＰＡＧＥ电泳检测�定义插入型为ＧＧ�大小为252ｂｐ�缺失型为ＡＡ�大小为232ｂｐ�插入／缺失杂合型为
ＧＡ�为252ｂｐ和232ｂｐ两条带 （图1-ｃ）。内含子4上的ＳＮＰ采用ＳＳＣＰ方法检测�共检测出3种带型�
经测序验证�3种带型分别与ＡＡ、ＧＧ和ＧＡ基因型对应�结果如图1-ｄ所示。
2．3　4个多态位点在两个群体中的基因频率分布

为了进一步验证ＩＧＦ-Ｉ基因多态性在两个群体的差异�我们用已经建立的ＳＮＰ和插入缺失突变检
测方法�分析两个群体全部样本多样性。3个ＳＮＰｓ和1个插入-缺失突变在中国养殖群体和美国野生
群体中的基因型和等位基因频率见表3。试验表明�只有内含子1上ＳＮＰＧ1070Ａ存在于中国养殖群体
中�其它3个多态位点只存在于美国野生群体中�与测序结果一致。在美国和中国群体中�内含子1上
ＳＮＰＧ1070ＡＧ等位基因都为优势等位基因。卡方检验显示�内含子1上的ＳＮＰＧ1070Ａ在两个群体的
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图1　大口黑鲈ＩＧＦ-Ｉ基因内含子
上多态位点电泳检测结果

Ｆｉｇ．1　Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇｔｈｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ
ｉｎｉｎｔｒｏｎｓｏｆＩＧＦ-Ｉｇｅｎｅｉｎｌａｒｇｅｍｏｕｔｈｂａｓｓ

ａ．内含子1ＳＮＰＧ1070ＡＲＦＬＰ电泳图谱。Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ；
泳道1～3、7为ＧＧ基因型；泳道4和6为ＧＡ杂合型；泳
道5为ＡＡ基因型；ｂ．内含子1ＳＮＰＧ208ＡＣＲＳ-ＲＦＬＰ
电泳图谱。Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ；泳道1、2、6～10为 ＧＧ基因型；
泳道3和4为ＡＡ基因型；5和11为 ＧＡ杂合型；ｃ．内
含子4第696位插入-缺失电泳检测图谱；Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ；泳
道1、2、5、6为插入型＋／＋；泳道3和4为杂合型＋／－；
ｄ．内含子4ＳＮＰＧ1563ＡＳＳＣＰ电泳图谱。泳道1～5为
ＡＡ型；6～8为ＧＧ型；9为ＡＧ杂合

基因频率分布没有显著差异。
3　讨论

本研究使用了 ＲＦＬＰ、ＣＲＳ-ＲＦＬＰ和 ＳＳＣＰ方法
分别检测了内含子1上的ＳＮＰＧ1070Ａ、ＳＮＰＧ208Ａ
和内含子4上的 ＳＮＰＧ1563Ａ�三种方法都是基于
ＰＣＲ和电泳技术而建立�对实验仪器要求不高�并且
成本低廉�适合普及应用。ＲＦＬＰ检测技术具有操作
简单、特异性高、重复性好等优点�而且可以直接确
定ＳＮＰ的性质和具体位置�是最常使用的方法。但
是�并不是所有ＳＮＰ位点都与其邻近碱基构成限制
性内切酶酶切序列�有时内切酶价格的过于昂贵也
会大大增加其检测成本�使得ＲＦＬＰ的应用受到一
些限制。ＣＲＳ-ＲＦＬＰ方法可以克服ＳＮＰ位点核苷酸
序列的限制�通过向一个引物的3＇端引入错配碱基�
结合ＳＮＰ位点而构成一个酶切位点�使ＳＮＰ可采用
ＰＣＲ-ＲＦＬＰ进行分析�为ＳＮＰ检测提供了更多选择。
此外�本试验采用 ＳＳＣＰ方法检测内含子4上已知
ＳＮＰＧ1563Ａ的多态性�ＳＳＣＰ方法还适用于筛选未
知ＳＮＰ位点。在实际应用中�可以综合应用这三种
检测方法�先以ＳＳＣＰ结合测序方法筛选ＳＮＰ位点�
测序验证后依据 ＳＮＰ位点的具体特征来选择相对

方便和经济的检测方法�用于 ＳＮＰ的分型�以及标
记与性状间的关联分析等。

本研究克隆了大口黑鲈ＩＧＦ-Ｉ基因的内含子1、
3和4的序列。在3个内含子中�共发现6个ＳＮＰｓ
和1个插入－缺失多态位点。内含子1的两个ＳＮＰ
位点都为Ｇ-Ａ突变；内含子3上有3个 ＳＮＰｓ�包括
一个Ａ碱基插入－缺失突变、一个Ｇ-Ａ突变和一个
Ｃ-Ｔ突变；内含子4上一个为 Ｇ-Ａ突变�另一个为
20ｂｐ的插入－缺失突变。然而�在本研究中�除内
含子上1070位 ＳＮＰＡ-Ｇ在中国地区养殖群体中存
在多样性以外�其它ＳＮＰｓ只存在于美国野生群体中�说明中国养殖大口黑鲈的遗传多样性较低�试验
结果与本实验室先前应用ＲＡＰＤ和微卫星的研究结果基本一致 ［17－18］。这可能是由于大口黑鲈引进时
种质单一、有效亲本数量过少所造成。本研究未能获得大口黑鲈ＩＧＦ-Ｉ基因的内含子2序列�主要原因
可能与内含子2序列较长有关。通过比较大马哈鱼、罗非鱼、斑马鱼和草鱼的ＩＧＦ-Ｉ基因组序列�发现
其内含子2序列在6～10ｋｂ之间�采用ＰＣＲ扩增直接获得ＩＧＦ-Ｉ基因内含子2的序列有一定难度�后
续的多态位点筛选和分型工作也需投入大量的资金和时间。
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表3大口黑鲈ＩＧＦ-Ｉ基因内含子上4个多态位点在中国养殖群体和美国野生群体中基因频率分布
Ｔａｂ．3　Ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｏｆａｌｌｅｌｅｓａｎｄｇｅｎｏｔｙｐｅｓｏｆｆｏｕｒｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓｉｎｉｎｔｒｏｎｓｏｆｌａｒｇｅｍｏｕｔｈｂａｓｓ

ＩＧＦ-ＩｇｅｎｅｉｎＣｈｉｎｅｓｅｃｕｌｔｕｒｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄＡｍｅｒｉｃａｎｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ＳＮＰ 群体
基因型频率 （样本数�％ ）

样本数 ＧＧ ＡＡ

基因频率 （％ ）
ＡＧ Ｇ Ａ

内含子1 中国 40 62．5（25） 2．5（1） 35（14） 80 20
1070Ａ＞Ｇ 美国 12 75（9） 0 25（3） 81 19
内含子1 中国 40 100（40） 0 0 100 0
208Ａ＞Ｇ 美国 12 58（7） 17（2） 25（3） 71 29
内含子4 中国 40 0 100（40） 0 0 100
1563Ｇ＞Ａ 美国 12 25（3） 58（7） 17（2） 33 67
内含子4 中国 40 100（40） 0 0 0 100
696＋／－ 美国 12 58（7） 0 42（5） 21 79

　　感谢李胜杰和于凌云在样本采集方面的支持�宋红梅、陈敏、樊佳佳、何小燕、刘福平和张宁宁在血样采集和大口黑
鲈体重、体尺指标测量等工作中的热情帮助。
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