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　 　 摘要:　 为探索ＭｙｏＤ 基因多态性对草鱼(Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎ ｉｄｅｌｌａ)生长性状的影响ꎬ采用 ＰＣＲ 产物直接测序的

方法ꎬ检测草鱼 ＭｙｏＤ 基因上的突变位点ꎬ并分析其与草鱼生长性状的相关性ꎮ 结果表明:在草鱼 ＭｙｏＤ 基因上筛

选到 ４ 个多态性高、分型稳定的突变位点ꎬ即 Ｍ１(９４０ 后 Ｔ 碱基的插入)、Ｍ３(１６３０ 后重复单元 ＡＡＴＡＧＣＣＴ 的缺

失)、Ｍ４(Ｇ１６６９Ａ)和 Ｍ５(Ａ１６８１Ｔ)ꎮ Ｍ１ 位点不同基因型个体间的体长、全长、尾柄长和尾柄高存在显著差异(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎬ纯合缺失基因型(ＤＤ)显著大于纯合插入基因型(ＴＴ)ꎻＭ３ 和 Ｍ４ 位点不同基因型个体间的生长性状差异均

不显著(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎻＭ５ 位点不同基因型个体间的体质量、体宽、体高和眼间距存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ优势基因型

为 ＴＴꎮ ＭｙｏＤ 基因的 Ｍ１ 和 Ｍ５ 突变位点可作为草鱼选育的候选分子标记ꎮ
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Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ＆ Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎꎬ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ ５１０３８０ꎬ Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ＭｙｏＤ ｇｅｎｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｎ ｇｒａｓｓ ｃａｒｐ(Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎ ｉｄｅｌｌａ) ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓꎬ
ｍｕｔａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ＭｙｏＤ ｉｎ ｇｒａｓｓ ｃａｒｐ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｂｙ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｅｎｏ￣
ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｗａｓ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｆｏｕｒ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ ｗｈｉｃｈ ｈａｄ ｈｉｇｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ ｓｔａｂｌｅ
ｔｙｐｉｎｇ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ＭｙｏＤ ｇｅｎｅ ｏｆ ｇｒａｓｓ ｃａｒｐꎬ Ｍ１(ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ ｏｆ Ｔ ｂａｓｅ ａｆｔｅｒ ９４０)ꎬ Ｍ３(ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｐｅａｔｅｄ ｕｎｉｔ ｏｆ ＡＡＴ￣
ＡＧＣＣＴ ａｆｔｅｒ １６３０)ꎬ Ｍ４(Ｇ１６６９Ａ) ａｎｄ Ｍ５(Ａ１６８１Ｔ)ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｂｏｄｙ ｌｅｎｇｔｈꎬ ｔｏ￣

ｔａｌ ｌｅｎｇｔｈꎬ ｃａｕｄａｌ ｐｅｄｕｎｃｌｅ ｌｅｎｇｔｈ ａｎｄ ｃａｕｄａｌ ｐｅｄｕｎｃｌｅ
ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ Ｍ１ ｔｒａｉｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ( Ｐ < ０. ０５)ꎬ
ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ( ＤＤ ) ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ
ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ( ＴＴ). Ｔｈｅｒｅ
ｗａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ Ｍ３ ａｎｄ Ｍ４ ｔｒａｉｔｓ(Ｐ>０.０５). Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇ￣
ｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔꎬ ｂｏｄｙ ｗｉｄｔｈꎬ ｂｏｄｙ
ｈｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｏｃｕｌａｒ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆ￣
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ｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ａｔ Ｍ５ ｔｒａｉｔ(Ｐ<０.０５)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｗａｓ ＴＴ. Ｔｈｅ Ｍ１ ａｎｄ Ｍ５ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ＭｙｏＤ ｇｅｎｅ
ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｓｓ ｃａｒｐ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎ ｉｄｅｌｌａꎻ ＭｙｏＤꎻ ＳＮＰ ｍａｒｋｅｒꎻ Ｉｎｄｅｌ ｍａｒｋｅｒꎻ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔ

　 　 生肌决定因子基因 ＭｙｏＤ 是生肌调节因子基因

ＭＲＦｓ 家族(ＭｙｏＤ、ＭｙｏＧ、Ｍｙｆ５ 和 ＭＲＦ４)的主要成

员之一ꎬ生肌调节因子具有一个保守的碱性螺旋￣
环￣螺旋结构( ｂＨＬＨ) [１￣２]ꎮ ＭｙｏＤ 在成肌细胞分化

为肌纤维的过程中起关键的正向调控作用ꎬ控制着

很多关键基因的表达[３￣５]ꎮ 因为时空表达模式不同ꎬ
４ 个 ＭＲＦｓ 家族成员在动物肌肉发育过程中所发挥

的作用不同[６]ꎬ其中 ＭｙｏＤ 基因是脊椎动物胚胎期

肌肉发育的主要调控基因ꎬ主要作用是促进骨骼肌

的形成和分化ꎬ缺少 ＭｙｏＤ 基因可导致成肌细胞无

法正常增殖和分化[７￣８]ꎮ ＭｙｏＤ 与肌肉基因启动子

的 Ｅ￣ＢＯＸ 区域结合后ꎬ能激活肌肉特异性转录ꎬ进
而促进肌前体细胞的增殖和分化ꎬ另外 ＭｙｏＤ 基因

还可使成纤维细胞及脂肪细胞等转化为成肌细胞ꎬ
最终分化为成熟肌纤维[９]ꎮ

单核苷酸多态性 ( Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒ￣
ｐｈｉｓｍꎬ ＳＮＰ ) 和插入 /缺失 ( Ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ / ｄｅｌｅｔｉｏｎꎬ Ｉｎ￣
ｄｅｌ)标记作为新型分子标记ꎬ广泛分布于整个基因

组ꎬ是动植物中普遍存在的一种遗传标记[１０￣１２]ꎮ 草

鱼(Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎ ｉｄｅｌｌａ)是中国淡水养殖鱼类中

产量最大的养殖品种ꎬ至今仍没有通过国家良种审

定委员会鉴定的人工选育的良种ꎮ 基于 ＭｙｏＤ 基因

对动物肌肉发育和生长的重要作用ꎬ本研究以ＭｙｏＤ
基因作为草鱼生长性状的候选基因ꎬ通过直接测序

法检测 ＳＮＰ 和 Ｉｎｄｅｌ 标记ꎬ并与相关生长性状进行

关联分析ꎬ以期获得与草鱼生长性状相关联的 ＳＮＰ
和 Ｉｎｄｅｌ 标记作为草鱼分子标记辅助选育的候选标

记ꎬ缩短育种周期ꎬ提高选择效率ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 材料

收集尽量多来源的草鱼共 ２０ 尾作为筛选突变

位点的样本ꎬ取鱼的尾鳍ꎬ－２０ ℃保存备用ꎮ 生长性

状关联性分析的草鱼样品采自长丰县盛源养殖合作

社ꎬ随机选择同期繁殖、同塘养殖的 ３ 龄草鱼共 ２９７
尾ꎬ测量体质量、全长、体长、体宽、体高、眼间距、尾
柄长和尾柄高 ８ 项生长指标ꎬ同时剪取尾鳍－２０ ℃
保存ꎮ

１.２　 基因组 ＤＮＡ 的提取与检测

使用 ＱＩＡａｍｐ ＤＮＡ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ (北京 Ｑｉａｇｅｎ 公司

产品)提取基因组 ＤＮＡꎬ用 １.５％琼脂糖凝胶电泳检

测核酸的质量ꎬ￣２０ ℃保存待用ꎮ
１.３　 ＭｙｏＤ 基因的 ＰＣＲ 扩增及突变位点基因分型

根据本实验室克隆得到的草鱼 ＭｙｏＤ 基因序列

(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号:ＭＧ５４４９８５)与草鱼全基因组测序

序列(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｎｃｇｒ. ａｃ. ｃｎ / ｇｒａｓｓｃａｒｐ / ) [１３] 进行比

较ꎬ在 ５′侧翼区、外显子和内含子上筛选多态位点ꎮ
根据突变位点采用 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ５.０ 软件进行引

物设计ꎮ
以不同来源的 ２０ 尾草鱼为模板进行 ＰＣＲ 扩

增ꎮ ＰＣＲ 反应体系包括 １０􀆰 ０ μｌ ２×Ｔａｑ ＰＣＲ ｍａｓｔｅｒ
ｍｉｘ、上下游引物(２０ μｍｏｌ / Ｌ)各 ０􀆰 ５ μｌ、模板 ＤＮＡ
２０ ｎｇꎬ加 ｄｄＨ２Ｏ 至 ２０􀆰 ０ μｌꎮ ＰＣＲ 反应程序:９４ ℃
１０ ｍｉｎꎻ９４ ℃ １０ ｓꎬ５７ ℃ １５ ｓꎬ７２ ℃ ３０ ｓꎬ共 ３５ 个循

环ꎬ７２ ℃ 延伸 １０ ｍｉｎꎬ保存于 ４ ℃ꎮ ＰＣＲ 产物用

１􀆰 ２％琼脂糖凝胶电泳检测ꎮ ＰＣＲ 产物纯化后送至

上海捷瑞生物工程有限公司测序ꎮ 测序结果用软件

ＢｉｏＥｄｉｔ 进行比对和筛选ꎬ获得多态性高、分型稳定

的突变位点ꎮ 采用直接测序法对 ２９７ 尾草鱼 ＭｙｏＤ
基因的突变位点进行分型ꎮ
１.４　 数据统计分析

采用 ＰｏｐＧｅｎ ３２ 软件计算有效等位基因数

(Ｎｅ)、观测杂合度(Ｈｏ )和期望杂合度(Ｈｅ )ꎬ利用

Ｐｉｃａｌｃ 程序包计算各位点的多态信息含量(ＰＩＣ)ꎮ
采用 ＳＰＳＳ ２０ 软件一般线性模型 ( Ｇｅｎｅｒａｌ ｌｉｎｅａｒ
ｍｏｄｅｌꎬＧＬＭ)分析突变位点各基因型与生长性状的

关联程度ꎬ因变量为草鱼 ８ 项生长指标ꎬ自变量为筛

选到的突变位点的不同基因型ꎮ 其生物统计模型

为:Ｙｉｊ ＝ μ＋Ｂ ｉ ＋ｅｉｊꎬ其中 Ｙｉｊ表示某性状第 ｉ 个标记在

第 ｊ 个个体上的观测值ꎬμ 表示试验观测的所有个体

平均值ꎬＢ ｉ表示第 ｉ 个标记的效应值ꎬｅｉｊ表示对应个

体观测值的随机残差效应ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ＭｙｏＤ 基因突变位点筛选

通过序列比对ꎬ在 ＭｙｏＤ 基因 ５′侧翼区、外显子
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和内含子上共筛选得到 ６ 个突变位点ꎬ分别命名为

Ｍ１(９４０ 后 Ｔ 碱基的插入)、Ｍ２(Ａ１６０１Ｇ)、Ｍ３ (１６３０
后重复单元 ＡＡＴＡＧＣＣＴ 的缺失)、Ｍ４(Ｇ１６６９Ａ)、Ｍ５
(Ａ１６８１Ｔ)、Ｍ６(Ｔ２３２２Ｇ)ꎮ 其中 Ｍ１ 位于 ５′侧翼区ꎬ
Ｍ２、Ｍ３、Ｍ４ 和 Ｍ５ 位于内含子 １ꎬＭ６ 位于外显子 ３ꎮ
Ｍ６ 位点(Ｔ２３２２Ｇ)的突变没有导致氨基酸的变化ꎬ

属于同义改变ꎮ
共设计 ３ 对引物在 ２０ 个草鱼样本中对这 ６ 个

突变位点进行验证(引物序列和参数见表 １)ꎬ３ 对

引物 ＰＣＲ 扩增分别获得 ４０９ ｂｐ、３５４ ｂｐ 和 ２４５ ｂｐ
片段ꎮ ＰＣＲ 产物经测序和比对后获得多态性高、分
型稳定的 ４ 个位点ꎬ即 Ｍ１、Ｍ３、Ｍ４ 和 Ｍ５ꎮ

表 １　 草鱼 ＭｙｏＤ 基因扩增多态位点检测引物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｐｒｉｍｅｒｓ ｏｆ ａｍｐｌｉｆｙｉｎｇ ＭｙｏＤ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎ ｉｄｅｌｌａ

引物 序列(５′➝３′) 产物大小(ｂｐ) 扩增区域

ＭＦ１ ＣＡＧＣＧＣＡＣＡＴＧＴＴＣＡＴＴＧＧＴＣ ４０９ ５′侧翼区、外显子 １

ＭＲ１ ＴＧＡＧＣＡＧＧＣＴＣＡＣＧＴＧＧＡＣＧＡ

ＭＦ２ ＴＣＧＡＧＴＣＴＣＴＧＣＡＧＧＣＧＣＴＡＣＴ ３５４ 外显子 １、内含子 １

ＭＲ２ ＴＴＧＧＣＣＴＧＴＡＡＴＡＴＴＧＡＴＴＣＡ

ＭＦ３ ＧＧＡＴＴＧＴＣＴＧＴＣＧＡＧＴＡＴＣＧＴ ２４５ 外显子 ３

ＭＲ３ ＴＧＡＴＴＣＡＡＡＴＴＧＴＣＣＣＴＴＴＣＧ

２.２　 ＭｙｏＤ 基因突变位点在草鱼群体中的遗传结

构分析

　 　 采用直接测序法对 ２９７ 尾草鱼 ＭｙｏＤ 基因的 ４
个多态位点进行基因分型ꎬ统计 ４ 个突变位点的遗

传参数ꎮ 结果(表 ２)表明ꎬ有效等位基因数(Ｎｅ)为
１.４２２ ０~ １.９７８ ６ꎬ 观测杂合度 ( Ｈｏ ) 为 ０.２６８ ５~

０.４６６ ４ꎬ 期望杂合度(Ｈｅ)为 ０.２９７ ２~０.４９５ ４ꎬ多态

信息含量(ＰＩＣ)为 ０.２５２ ７~０.３７２ ３ꎬＨｅ 和 ＰＩＣ 均大

于 ０􀆰 ２５ 小于 ０􀆰 ５０ꎬ说明 ４ 个突变位点具有中度多态

性[１４]ꎮ 经 χ２检验ꎬＨａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡常数分别为

０.６９０ ３、０.１７５ ６、０.０９３ ２、０.３１１ ８ꎬ表明试验群体在

该 ４ 个突变位点均处于哈温平衡状态(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ

表 ２　 草鱼 ＭｙｏＤ 基因 ＳＮＰ 和 Ｉｎｄｅｌ 遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ＳＮＰ ａｎｄ Ｉｎｄｅｌ ｏｆ ＭｙｏＤ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎ ｉｄｅｌｌａ

位点
有效等位基因数

(Ｎｅ)
观测杂合度

(Ｈｏ)
期望杂合度

(Ｈｅ)
多态信息含量

(ＰＩＣ)
哈温平衡常数

(ＨＷＥ)

Ｍ１ １.５９５ ７ ０.３８２ ６ ０.３７３ ９ ０.３０３ ７ ０.６９０ ３

Ｍ３ １.６１７ １ ０.３５２ ３ ０.３８２ ３ ０.３０８ ８ ０.１７５ ６

Ｍ４ １.４２２ ０ ０.２６８ ５ ０.２９７ ２ ０.２５２ ７ ０.０９３ ２

Ｍ５ １.９７８ ６ ０.４６６ ４ ０.４９５ ４ ０.３７２ ３ ０.３１１ ８

２.３　 ＭｙｏＤ 基因突变位点与草鱼生长性状的关联

分析

　 　 采用一般线性模型分析草鱼 ＭｙｏＤ 基因 ４ 个多

态位点不同基因型与生长性状的相关性(表 ３)ꎮ
Ｍ１ 位点不同基因型个体间的体长、全长、尾柄长和

尾柄高存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ纯合缺失基因型

(ＤＤ)显著大于纯合插入基因型(ＴＴ)ꎬ为优势基因

型ꎻＭ３ 和 Ｍ４ 位点不同基因型个体间的生长性状差

异均不显著(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎻＭ５ 位点不同基因型个体间

的体质量、体宽、体高和眼间距存在显著差异(Ｐ<

０􀆰 ０５)ꎬ优势基因型为 ＴＴꎮ

３　 讨 论

本研究中ꎬ在草鱼 ＭｙｏＤ 基因中共发现 ４ 个多

态性高、分型稳定的突变位点ꎬ即 Ｍ１、Ｍ３、Ｍ４ 和

Ｍ５ꎬ其中 Ｍ１ 位于 ５′侧翼区ꎬＭ３、Ｍ４ 和 Ｍ５ 位于内

含子 １ꎮ 位于 ５′侧翼区的 Ｍ１ 位点虽然不编码氨基

酸ꎬ但由于 ５′ＵＴＲ 在基因表达调控中有重要作用ꎬ
因而其序列突变可能会对基因表达调控产生变化进

而影响机体的多种性状[１５￣１６]ꎬ在本研究中就发现该
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突变与草鱼全长、体长等生长性状有显著相关ꎮ 有

研究结果表明ꎬ基因组中的突变位点绝大多数位于

内含子区域ꎬ而外显子相对较保守[８ꎬ１７]ꎮ 本研究在

草鱼 ＭｙｏＤ 基因中发现的 ４ 个突变位点中就有 ３ 个

位于内含子ꎬ可能是因为内含子不参与氨基酸编码ꎬ
与外显子相比其受到的选择压力较小ꎬ变异更容易

积累[１８￣１９]ꎮ

表 ３　 草鱼 ＭｙｏＤ 基因 ＳＮＰ 和 Ｉｎｄｅｌ 位点基因型与生长性状的相关性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ＭｙｏＤ ｇｅｎｅ ＳＮＰ ａｎｄ Ｉｎｄｅｌ ｌｏｃｕｓ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ

位点
Ｌｏｃｕｓ

基因型
(样本量)

体质量
(ｇ)

全长
(ｃｍ)

体长
(ｃｍ)

体宽
(ｃｍ)

体高
(ｃｍ)

眼间距
(ｃｍ)

尾柄长
(ｃｍ)

尾柄高
(ｃｍ)

Ｍ１ ＴＴ(１６７) １ ４２９.２０±２４.６５ａ ４９.７７±０.３８ａ ４３.４７±０.２８ａ ７.１１±０.０４ａ １０.９８±０.２０ａ ５.２６±０.０３ａ ７.０８±０.０７ａ ５.１２±０.０４ａ

ＴＤ(１１４) １ ４７２.４２±２０.３７ａ ４９.９２±０.４６ａ ４３.４８±０.３４ａ ７.１９±０.０４ａ １０.５３±０.２４ａ ５.２７±０.０３ａ ６.９５±０.０９ａ ５.１０±０.０４ａ

ＤＤ(１６) １ ５３４.１９±６５.８０ａ ５２.７５±１.２３ｂ ４５.９７±０.９０ｂ ７.２４±０.１２ａ １１.０８±０.６４ａ ５.４１±０.０８ａ ７.７２±０.２４ｂ ５.３８±０.１２ｂ

Ｍ３ ＤＤ(１６８) １ ４５４.７７±２０.４０ａ ５０.１８±０.３８ａ ４３.７２±０.２８ａ ７.１４±０.０５ａ １０.９５±０.２０ａ ５.３０±０.０３ａ ７.０３±０.０８ａ ５.１１±０.０４ａ

ＩＤ(１０５) １ ４５８.９２±２５.８１ａ ４９.７３±０.４８ａ ４３.４９±０.３６ａ ７.１６±０.０４ａ １０.６５±０.２５ａ ５.２５±０.０３ａ ７.０８±０.０９ａ ５.１４±０.０５ａ

ＩＩ(２４) １ ４９０.９２±５３.９８ａ ４９.７９±１.０１ａ ４３.３１±０.７５ａ ７.２５±０.０９ａ １０.４９±０.５３ａ ５.２３±０.０７ａ ７.２３±０.２０ａ ５.１７±０.１０ａ

Ｍ４ ＡＡ(２０３) １ ４６９.５０±１８.５３ａ ５０.２７±０.３５ａ ４３.８１±０.２６ａ ７.１７±０.０３ａ １０.９３±０.１８ａ ５.３１±０.０２ａ ７.０８±０.０７ａ ５.１３±０.０３ａ

ＡＧ(８０) １ ４４３.２３±２９.５２ａ ４９.５１±０.５５ａ ４３.３５±０.４１ａ ７.１３±０.０５ａ １０.６１±０.２９ａ ５.２２±０.０４ａ ７.０２±０.１１ａ ５.１５±０.０５ａ

ＧＧ(１４) １ ４００.２９±７０.５７ａ ４８.６０±１.３２ａ ４２.２０±０.９７ａ ７.１４±０.１２ａ １０.２０±０.６９ａ ５.２０±０.０９ａ ７.０３±０.２６ａ ４.９６±０.１３ａ

Ｍ５ ＡＴ(１３９) １ ４２３.１５±２２.２１ａ ４９.５３±０.４２ａ ４３.３７±０.３１ａ ７.０９±０.０４ａ １０.５２±０.２２ａ ５.２４±０.０３ａ ６.９９±０.０８ａ ５.１０±０.０４ａ

ＴＴ(９５) １ ５０９.６６±２６.８７ｂ ５０.４１±０.５１ａ ４３.８８±０.３７ａ ７.２５±０.０５ｂ １１.３３±０.２６ｂ ５.３４±０.０３ｂ ７.１１±０.１０ａ ５.１４±０.０５ａ

ＡＡ(６３) １ ４６２.４４±３３.００ａｂ ５０.３６±０.６２ａ ４３.７２±０.４６ａ ７.１８±０.０６ａｂ １０.６５±０.３２ａｂ ５.２８±０.０４ａｂ ７.１４±０.１２ａ ５.１７±０.０６ａ
相同位点同列数值后不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

　 　 ＭｙｏＤ 基因是生肌调节因子基因 ＭＲＦｓ 家族的

主要成员之一ꎬ是脊椎动物胚胎期肌肉发育的主导

调控基因之一ꎬ对骨骼肌的形成和分化起主要作用ꎬ
因此ꎬＭｙｏＤ 基因的核苷酸变异可能会影响一些与

肌肉肉质和生长性能相关的生产性状[２０]ꎮ ＭｙｏＤ 基

因多态性与生产性能的关联研究在畜牧领域中已经

有较多报道ꎮ Ｈａｎ 等[２１]研究发现大白猪ＭｙｏＤ 基因

的 ＳＮＰ 位点 ｇ.２５７Ａ>Ｃ 与肌肉 ｐＨ 值呈显著关联性ꎮ
田璐等[２２]在肉牛上发现 ＭｙｏＤ 基因内含子 ２ 中不

同基因型对肉牛的宰前活质量、胴体质量、净肉质

量、高档肉质量、眼肌面积等性状影响极显著或显

著ꎮ 褚敏等[２０] 在大通耗牛 ＭｙｏＤ１ 基因 ３′ＵＴＲ 的

１ ９７６ ｂｐ 处发现 １ 个突变位点ꎬ对体质量、胸围、体
斜长方面影响显著ꎮ 李万贵等[２３]在樱桃谷鸭 ＭｙｏＤ
基因外显子 ４ 发现 ２ 个 ＳＮＰ 位点ꎬ突变基因型 ＴＴ
鸭群体显著小于野生基因型 ＡＡ 群体ꎮ Ｃｈｅｎ 等[２４]

研究发现 ＭｙｏＤ１ａ 和 ＭｙｏＤ１ｂ 对虹鳟肉质有重要影

响ꎮ 陈松波等[２５]研究发现牙鲆 ＭｙｏＤ 基因内含子 １
上的 ＳＮＰｓ 对牙鲆的生长性状影响显著ꎮ 在本研究

中ꎬＭｙｏＤ 基因多态性位点与草鱼生长性状的相关

分析结果表明ꎬ５′侧翼区 Ｍ１ 位点不同基因型个体

间的体长、全长、尾柄长和尾柄高存在显著差异(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎬ纯合缺失基因型(ＤＤ)显著大于纯合插入基

因型(ＴＴ)ꎻ内含子 １ 中 Ｍ５ 位点不同基因型个体间

的体质量、体宽、体高和眼间距存在显著差异(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎬ与这些经济性状连锁的优势基因型为 ＴＴꎮ
因此可以将草鱼 ＭｙｏＤ 基因作为分子辅助草鱼选育

的候选基因ꎬ位点 Ｍ１(９４０ 后 Ｔ 碱基的插入)和 Ｍ５
(Ａ１６８１Ｔ)作为草鱼分子标记辅助育种的候选分子

标记ꎮ
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