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摘要: 本研究利用 11个高度多态的微卫星标记对 26个黄河鲤(Cyprinus carpio haematoperus)全同胞家系中的 417

尾体重较大的正常体色个体(黄河鲤较大个体)和 52 尾红色个体(红鲤表型个体)进行了亲子鉴定。11 个微卫星座位

的平均等位基因数、平均观测杂合度(Ho)、平均期望杂合度(He)和平均多态信息含量(PIC)分别为 8.2、0.792、0.792

和 0.76。当双亲未知且置信度为 95%时, 11个座位的累积排除概率达 99.79%。除 29尾黄河鲤较大个体以外, 388

尾黄河鲤较大个体和 52 尾红鲤表型个体准确地找到了其父母本, 实际鉴定率为 93.82%。通过对子代数目超过 20

尾的 7 个黄河鲤家系生长性状的比较分析, 本研究成功鉴定出子代生长性状优良的黄河鲤亲本组合及其家系, 同

时也鉴定出包含隐性红色基因的黄河鲤杂合亲本, 为进一步选育表型和体色纯正且生长快速的黄河鲤新品种提供

了理论依据和技术手段。 
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黄河鲤(Cyprinus carpio haematoperus)是我国

黄河流域重要的经济鱼种, 也是我国历史上四大

淡水名鱼( 鲌松江鲈、黄河鲤、兴凯湖 和松花江鲑)

之一, 其肉质细嫩鲜美, 肌肉中蛋白质含量高于

镜鲤、红鲤和其他水系的鲤鱼[1]。近年来, 由于人

类活动的影响 , 使黄河鲤野生资源量急剧下降 , 

纯正的野生黄河鲤已很难捕捞到[2]。为满足市场

需求, 河南省水产科学研究院经过多代选育, 培

育出了优良品种“豫选黄河鲤”。然而, 随着时间

的推移, 现有的黄河鲤养殖品种已出现生长性状

衰退及种质混杂等现象, 限制了黄河鲤养殖业的

发展。可能的原因是在传统的黄河鲤选择育种中, 

系谱信息不清 , 易出现累代养殖与近交衰退现

象。因此, 有必要在“豫选黄河鲤”的基础上开展

进一步的遗传选育研究, 努力培育生长性状优良

的黄河鲤新品种。 

亲子鉴定 (parentage assignment)是利用生物

学、分子遗传学及医学的理论和技术, 从子代和

亲代的形态构造或生理机能、遗传的物质基础等

方面的相似特点, 分析遗传特征, 判断亲代与子

代是否有亲缘关系的方法[3]。在动植物选择育种

过程中, 保持完整准确的系谱信息可以有效地指

导亲本选留 , 从而避免累代养殖和近交衰退现

象。随着分子遗传学的发展, 多种 DNA分子标记

已应用到亲子鉴定中[4], 而微卫星(microsatellite)

标记 , 即简单重复序列(simple sequence repeats, 

SSR), 凭借其数量多、分布广、多态性丰富、共

显性遗传等优点 [5–6], 为亲子鉴定提供了新的途

径和方法, 已被广泛应用于动植物的亲子鉴定中[6–8]。

目前, 在水产动物中也有许多利用微卫星标记进
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行亲子鉴定的研究。Vandeputte 等[9]利用 8 个微

卫星标记在 10 个母本和 24 个父本杂交产生的混

合家系中 , 为 95.3%的鲤鱼子代准确找到亲本 ; 

张春雷等[10]利用 7 个微卫星标记对 9 个哲罗鱼

(Hucho taimen)混合家系(3对真实亲本)的 90尾个

体进行亲子鉴定, 在父母性别未知的情况下鉴定

率便可达 92.2%; Wang 等[11]采用 16 个微卫星位

点并结合荧光标记, 对 81个混合家系的 160个牡

蛎(Crassostrea virginica)子代进行亲子鉴定 , 结

果所有子代均能对应到相应家系中。 

本研究以同池养殖的 26 个黄河鲤全同胞家

系中体重较大且体色正常的 417尾个体(简称为黄

河鲤较大个体)以及体色为红色的 52尾个体(简称

为红鲤表型个体)为材料, 用高度多态的 11 个微

卫星标记对其进行亲子鉴定, 旨在从中鉴定出具

有优良表型和生长性状的黄河鲤亲本和家系, 从

而为黄河鲤经济性状的遗传改良提供种质和技术

基础。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

在 2011 年 4 月底通过人工授精技术对 52 尾

黄河鲤亲本进行一对一随机交配, 获得 26个黄河

鲤全同胞家系(依次命名为 1~26 号家系), 每个家

系孵化出膜的鱼苗数目为 500~1000尾。7日龄后, 

从每个家系随机选取 400 尾鱼苗放置于一个约

5000 m2的池塘中进行养殖, 投喂商品颗粒饲料。

当年 12 月干塘后, 随机挑选 2000 尾子代进行性

状测量。根据表型数据, 选取体重值位居前 25%

且体色无变异的 417 尾子代 (简称黄河鲤较大个

体)和体色为全红色的 52尾子代(简称红鲤表型个

体)用于亲子鉴定分析。剪取 26 组亲本(其中 25

号家系的父本和 26 号家系的母本样品缺失)及

469 尾子代的部分尾鳍并置于无水乙醇中保存备

用。采用标准的酚–氯仿法提取基因组 DNA[12]。 

1.2  微卫星位点的筛选 

用随机挑选的 10 个黄河鲤亲本作为筛选材

料, 对本实验室已有的 522 个鲤微卫星位点的引

物进行多态性筛选。PCR扩增反应总体系为 12.5 µL:  

含 50 ng的基因组 DNA, 0.5 µL引物(5 µmol/L), 

0.4 µL dNTP (25 mmol/L), 0.1 µL Taq DNA聚合酶 

(2.5 U/µL, Tiangen), 1.25 µL 10×Buffer和 10 µL超

纯水。PCR反应条件如下: 94℃预变性 4 min; 扩

增 38个循环, 每个循环 94℃变性 35 s、退火温度

35 s、72℃延伸 40 s; 72℃终延伸 10 min。PCR扩

增产物上样于 10%的聚丙烯酰胺凝胶中电泳分型。 

1.3  微卫星位点分型 

共选取多态性高且易于分型的 11 个微卫星

位点用于 50尾亲本和 469尾子代的亲子鉴定分析, 

这 11 个位点的详细信息见表 1 (XG*位点从兴国

红鲤基因组序列中分离得到[13]; Koi*位点来自日

本锦鲤[14]; HLJ*位点来自黑龙江鲤[15]; CCE*位点

从 GenBank鲤 EST序列中分离得到[16])。11个微

卫星位点均在上游引物加接了荧光接头, 用 Licor 

4300 DNA Analyzer进行分型。Licor 4300 DNA 

Analyzer 是利用红外染料技术及两个独立的红外

荧光通道来检测荧光信号 , 其荧光染料分为

IR700和 IR800两种(Licor, USA)。荧光引物 PCR

反应体系总体积 12.5 µL, 含 50 ng的基因组DNA, 

0.5 µL荧光染料(5 µmol/L; 5′–CACGACGTTGT-

AAAACGAC–3′; IR700 or IR800), 0.5 µL上游引物

(5 µmol/L), 0.5 µL下游引物(5 µmol/L), 0.4 µL dNTP 

(25 mmol/L), 0.1 µL Taq DNA聚合酶(2.5 U/µL, 

Tiangen), 1.25 µL 10×Buffer和 9 µL超纯水。PCR

反应条件如下: 94℃预变性 4 min; 扩增 20~21个

循环, 每个循环 94℃变性 35 s、退火温度 35 s、

72℃延伸 40 s; 72℃终延伸 10 min。PCR扩增产物

95℃变性 10 min后立即置入冰水混合物中, 待冷

却后即可上样于 8%聚丙烯酰胺凝胶中电泳。电泳

过程在一个全封闭式的 Licor 4300 DNA Analyzer

中进行, 通过仪器内的两个高灵敏度的光电二极

管检测器检测凝胶下端的荧光信号, 同时把条带

信息输出至电脑系统中。Licor 4300标配的Marker

上样于每块胶两侧的梳子孔内, 用于系统自动读

取每个等位基因的片段大小。为确保等位基因片

段大小的准确性 , 电泳结束后需进行人工核对 , 

最终确定等位基因大小。 



第 5期 王新华等: 黄河鲤全同胞家系的微卫星标记亲子鉴定 1025 

 

表 1  微卫星引物信息表 
Tab. 1  Information of microsatellite markers 

座位 locus 片段大小/bp size range 引物序列(5′–3′) primer sequence (5′–3′) 循环数 no. of cycling

HLJ011 202–240 F: CACGACGTTGTAAAACGACTTAGCCAGCCAGAGACAAGC 

R: CACTGCCACAAACCCATCTA 

20 

HLJ048 151–183 F: CACGACGTTGTAAAACGACGGGGTCTGTGTGTTGGTCTT 

R: CGGGGGAAATGTGTTTAAAGT 

20 

CCE633 242–300 F: CACGACGTTGTAAAACGACCAGTGTCTAAAATGTGTCGC 

R: ACCAGCATCTCTCTGAAAAG 

20 

Koi21 217–245 F: CACGACGTTGTAAAACGACTGTCCTTTATTGCTCAGAAC 

R: CCACCACATTCATCACAT 

20 

Koi12 236–278 F: CACGACGTTGTAAAACGACCTGACCCTGAAGAGAACAAC 

R: GCCTCATCAAAGACATCAAG 

21 

HLJ009 210–236 F: CACGACGTTGTAAAACGACGGGGTCTGTGTGTTGGTCTT 

R: CGGGGGAAATGTGTTTAAAGT 

20 

CCE547 221–273 F: CACGACGTTGTAAAACGACAGCCTTGTGTTCTGCTCTGGA 

R: GCCTCTGGTGGCAATGATTAT 

21 

CCE621 221–273 F: CACGACGTTGTAAAACGACCACTCCTTGAAACCACAGA 

R: CACCTGAAGCCACAATCTA 

20 

XG389 161–217 F: CACGACGTTGTAAAACGACTTTGCGGTCAGTTGTATTTG 

R: TGTGAGTGCTTTGGTTATGC 

21 

XG238 280–316 F: CACGACGTTGTAAAACGACTACACCAAAACCTCACAACT 

R: ATCACAGGCATCTGAACAC 

21 

XG211 276–336 F: CACGACGTTGTAAAACGACGAACAGTAGCAGACAGTGAGAG 

R: GTAGAAGCACCAATACAAAGAC 

21 

注: 引物序列中斜体部分是与荧光引物结合的接头. 
Note: The italic in primer sequence was the adapter connected with the fluorescent primer. 

 
1.4  数据统计与分析 

测量得到 417尾黄河鲤较大个体的体重(BW, g)、

体长(BL, cm)和全长(TL, cm)3 个生长性状指标, 

利用公式计算得到了鱼体肥满度 K (K=100× 

BW/BL3)。52 尾红鲤表型个体只剪鳍条用于微卫

星 DNA分析, 未测量其他表型性状。统计所有亲

本及 469尾子代在 11个微卫星位点的基因分型数

据, 然后利用亲子鉴定软件 Cervus 3.0进行分析。

利用广义线性模型 (general linear model, GLM: 

SPSS19.0)对亲子鉴定得到的不同黄河鲤家系间

的生长性状进行比较分析。 

2  结果与分析 

2.1  生长性状分析 

417 尾黄河鲤较大个体的体重测量值为 111.5~ 

186 g, 平均为 146.27 g; 体长测量值为 17.5~  

21.2 cm, 平均为 18.98 cm; 全长测量值 21.1~  

25.4 cm, 平均为 22.45 cm; 鱼体肥满度为 1.77~ 

2.47, 平均为 2.13。 

2.2  微卫星位点信息参数及排除率分析 

通过对 522 个鲤微卫星位点的筛选, 共得到

391 个多态位点, 选取其中 11 个等位基因数目大

于 5 且条带清晰的微卫星标记用于亲子鉴定分型

(表 1), 部分电泳结果见图 1。 

这 11 个微卫星位点共检测到 90 个等位基因

(表2), 每个位点的等位基因数为5~12个(平均8.2个); 

观测杂合度为 0.642~0.876(平均 0.792); 期望杂合

度为 0.702~0.857(平均 0.792); 多态信息含量(PIC)

为 0.676~0.84(平均 0.76)。Hardy-Weinberg平衡检

验显示, 11个位点均显著偏离 Hardy-Weinberg平衡。 

在双亲基因型都未知的情况下, 11 个微卫星

位点的多态信息含量与其排除概率成正比, 每个

位点的单独排除概率范围为 30.3%~55.0%, 累积

排除概率为 99.79%。微卫星位点的数量与累计排

除概率之间的关系如图 2 所示: 微卫星位点数目

增多, 排除率也随之增大; 当微卫星标记数量为

8时, 累积排除概率达到 99.3%以上。 



1026 中国水产科学 第 23卷 

 

 
 

图 1  50尾黄河鲤亲本在 Koi12位点上的等位基因 

Fig. 1  The alleles in 50 Cyprinus carpio haematoperus parents on Koi12 locus 
 

表 2  11 个微卫星位点在黄河鲤混合家系中的参数值 
Tab. 2  Parameter values of the 11 microsatellite loci in Cyprinus carpio haematoperus mixed family 

座位 locus 
等位基

因数 
Na 

观测杂

合度 
Ho 

期望杂

合度 
He 

多态信

息含量 
PIC 

零等位

基因频

率 Fnull

亲本基因型

未知的排除

概率 E-1P

已知一亲本

基因型的排

除概率 E-2P

父母对的排

除概率 
E-PP 

两个无关个

体的排除概

率 E-I 

同一家系两个

随机个体排除

概率 E-SI 

HLJ011 6 0.790 0.790 0.756 +0.002 0.402 0.581 0.761 0.922 0.625 

HLJ048 9 0.805 0.702 0.665 –0.083 0.303 0.484 0.680 0.875 0.569 

CCE633 9 0.758 0.784 0.763 +0.023 0.431 0.612 0.810 0.933 0.625 

Koi21 7 0.642 0.795 0.763 +0.107 0.416 0.594 0.775 0.927 0.629 

Koi12 8 0.839 0.837 0.815 –0.001 0.499 0.670 0.842 0.952 0.656 

HLJ009 6 0.777 0.796 0.766 +0.010 0.422 0.600 0.783 0.929 0.63 

CCE547 9 0.851 0.834 0.725 –0.066 0.375 0.554 0.747 0.909 0.606 

CCE621 11 0.876 0.725 0.814 –0.029 0.504 0.673 0.849 0.952 0.655 

XG389 5 0.805 0.857 0.676 –0.058 0.304 0.477 0.654 0.876 0.581 

XG238 12 0.791 0.811 0.840 +0.039 0.550 0.712 0.878 0.963 0.669 

XG211 8 0.783 0.777 0.782 +0.017 0.443 0.620 0.798 0.936 0.639 

平均值 mean 8.2 0.792 0.792 0.760 –0.004 0.423 0.598 0.780 0.925 0.626 

累积排除率
accumulating 
probability of 
exclusion 

– – – – – 0.998 0.999 0.999 0.999 0.999 

 

2.3  亲子鉴定结果分析 

亲本性别已知的情况下, 通过模拟 10000 个

子代和 26对亲本, 置信度为 95%时, 11个微卫星

位点的理论鉴定率达 100%。根据黄河鲤子代的实

际基因分型数据, 在置信度为 95%时, 所有 469

尾子代均能找到亲本; 然而通过核对亲本对应关

系的实验记录, 发现有 29尾黄河鲤较大个体的鉴

定结果与已知的亲本组合有偏差, 其余 440 尾的

鉴定结果与已知的亲本组合完全吻合。因此, 本

文的实际鉴定率为 93.82%(表 3)。 
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图 2  微卫星位点的数量与排除概率之间的关系 

Fig. 2  Relationship between the number of microsatellite loci 
and exclusion probability 

排除 29 尾未能正确找到亲本的黄河鲤较大

个体后, 其余 440尾子代在 26个家系中的分布情

况见表 3。在 388 尾黄河鲤较大个体的鉴定结果

中, 共有 7 个家系的子代数目大于 20 尾, 其中 2

号家系的子代数目最多(共 71 尾, 占黄河鲤较大

个体总数的 18.3%); 而 15号、20号和 23号家系

中没有鉴定到黄河鲤较大个体。鉴定结果还表明, 

52 尾红鲤表型个体只来源于 5 号和 13 号两个家

系, 其他家系的子代中没有发现红鲤表型个体。 
 

表 3  黄河鲤子代在 26 个全同胞家系中的分布 
Tab. 3  The distribution of progeny in 26 full-sib families of Cyprinus carpio haematoperus 

亲本组合 parental pair 黄河鲤较大个体 larger progeny of Yellow River carp 红鲤表型个体 red color progeny 家系 
family 母本 female 父本 male 子代个数 number of progeny 百分比/% percentage 子代个数 number of progeny 百分比/% percentage

1 HHP02F HHP54M 11 2.84 0 0.00 

2 HHP03F HHP50M 71 18.30 0 0.00 

3 HHP06F HHP60M 13 3.35 0 0.00 

4 HHP07F HHP46M 11 2.84 0 0.00 

5 HHP10F HHP49M 6 1.55 50 96.15 

6 HHP14F HHP47M 2 0.52 0 0.00 

7 HHP25F HHP36M 23 5.93 0 0.00 

8 HHP28F HHP15M 3 0.77 0 0.00 

9 HHP31F HHP35M 6 1.55 0 0.00 

10 HHP32F HHP18M 41 10.57 0 0.00 

11 HHP33F HHP27M 9 2.32 0 0.00 

12 HHP34F HHP64M 25 6.44 0 0.00 

13 HHP37F HHP45M 41 10.57 2 3.85 

14 HHP39F HHP70M 4 1.03 0 0.00 

15 HHP42F HHP58M 0 0.00 0 0.00 

16 HHP44F HHP52M 35 9.02 0 0.00 

17 HHP48F HHP57M 1 0.26 0 0.00 

18 HHP51F HHP38M 42 10.83 0 0.00 

19 HHP55F HHP59M 2 0.52 0 0.00 

20 HHP61F HHP66M 0 0.00 0 0.00 

21 HHP65F HHP62M 11 2.84 0 0.00 

22 HHP67F HHP40M 3 0.77 0 0.00 

23 HHP68F HHP13M 0 0.00 0 0.00 

24 HHP69F HHP08M 9 2.32 0 0.00 

25 HHP71F – 18 4.64 0 0.00 

26 – HHP41M 1 0.29 0 0.00 

注: “–”代表样本缺失. 
Note: “–” represents the missing sample. 
 

2.4  家系间生长差异分析 

利用广义线性模型对上述 7 个子代数目大于

20尾的黄河鲤家系的体重、体长、全长及肥满度

4 个生长性状进行比较分析。其他家系由于个体

数目较少, 在此不作比较分析。统计分析结果表

明, 2号家系子代的体重和肥满度最大, 且该家系
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子代体重与 7号和 16号家系子代体重的差异达到

了极显著水平(P<0.01, 表 4); 13号家系子代的全

长和体长最大, 肥满度最低, 其全长、体长和肥满

度与其他个别家系子代的相应性状的差异达到了

显著性水平(P<0.05, 表 4)。 

3  讨论 

选育过程中为保持正确的系谱信息, 必须选

择合适的标记, 而微卫星标记凭借其优势, 已被

广泛应用于亲子鉴定研究[6–11]。微卫星标记的数

量及其多态性是影响亲子鉴定效率的重要因素。

例如, Wang 等[11]采用 16 个微卫星位点并结合荧

光标记, 对 81 个牡蛎混合家系的亲子鉴定率达

100%, 而 Gheyas等[17]利用 10个多态微卫星位点

对 24 个白鲢(Hypophthalmichthys molitrix)亲本

(12♀和 12♂)组合产生的 330 个子代的鉴定率为

96.3%。Ellegren[18]研究表明, 组合使用 5 个微卫

星位点(每个位点有 6 个以上的等位基因)时亲子

鉴定排除概率为 98%, 而使用 10 个这样的微卫星

时排除概率可高达 99.99%。本研究所使用的 11个

微卫星位点排除概率, 也证实了微卫星位点的数

目与排除概率的正比关系。Botstein等[19]把微卫星

标记的多态性分为高、中、低三个等级, 所对应的

多态信息含量范围分别为 PIC>0.5、0.25<PIC<0.5

和 PIC<0.25。本研究中的 11个微卫星位点均属于

高度多态性的位点, 在一定程度上保证了亲子鉴

定的效率。此外, 由于本研究的测试样本主要由体

重偏大的极端个体和体色为红鲤表型的个体所组

成, 不是完全随机挑选的材料, 故 11 个微卫星位

点均显著偏离 Hardy-Weinberg平衡(P<0.01)。 

在亲本性别已知的情况下, 通过模拟 10000

个子代和 26 对亲本, 本研究中 11 个微卫星位点

的理论鉴定率达 100%; 然而仍有 29 尾黄河鲤较

大个体未能准确找到亲本 , 实际鉴定率为

93.82%。影响本研究鉴定效率的因素可能有: (1) 

基因分型错误。本研究所使用的微卫星位点多态

性较高, 等位基因的统计可能存在少量误差, 不

排除出现基因分型错误的可能。O’Reilly 等[20]在

大西洋鲑 (Salmo salar)的亲子鉴定研究中发现 , 

平均每个基因座位存在 2%~3%的基因分型错误。

Marshall 等[21]认为如果某一个体在多个基因座位

上出现错误的分型结果, 就会导致该个体与亲本

产生错配现象。(2)候选亲本规模。张春雷等 [10]

在哲罗鱼亲子鉴定研究中发现: 当微卫星标记数

量以及位点多态性相近时, 候选亲本越少, 亲子

鉴定效率越高; 反之, 亲子鉴定效率越低。本研究

亲本组合为 26个, 并且有 2个亲本的分型数据缺

失, 可能直接影响了亲子鉴定的效率。(3)亲本之

间的亲缘关系。亲本的亲缘关系过近也会导致亲

子鉴定准确率的下降[22]。本研究的亲本是经过多

代选育得到的“预选黄河鲤”, 遗传距离相对较近, 

可能对亲子鉴定效率也有一定影响。(4)无效等位

基因。在群体遗传分析中无效等位基因的出现会

导致杂合子的缺失, 从而降低鉴定的准确性, 理

论上无效等位基因频率高于 5%的位点不可用于

家系分析[21]。本研究所用的 11 个微卫星位点中, 

有 1 个位点(Koi21)的无效等位基因频率高于 5%, 

可能也会在一定程度上影响鉴定效率。 

 
表 4  7 个黄河鲤家系的生长性状 

Tab. 4  Growth traits of 7 Cyprinus carpio haematoperus families                 x ±SD 

家系 family 
生长性状 growth trait 

2 7 10 12 13 16 18 

全长/cm total length  22.63±0.69 22.29±0.44b 22.42±0.59b 22.29±0.56b 22.84±0.79a 22.31±0.45b 22.60±0.51 

体重/g body weight 152.53±13.54Aa 141.94±6.44B 148.85±9.97 146.64±10.28b 145.75±9.73b 145.07±8.74B 146.85±9.75 

体长/cm body length  19.05±0.78 18.84±0.35B 18.99±0.57 18.90±0.56 19.23±0.56Aa 18.76±0.39b 18.98±0.53 

肥满度 relative fatness 2.21±0.276B 2.12±0.088 2.17±0.101B 2.17±0.113B 2.05±0.091A 2.20±0.105B 2.15±0.11B

注: 同一行不同小写字母表示在 0.05 水平上有差异; 同一行不同大写字母表示在 0.01 水平上有差异; 同一行相同字母表示无显著差

异(P>0.05) (双尾检验).  

Note: The different lowercase letters within the same line mean significant difference (P<0.05); the different capital letters within the same 
line mean extremely significant difference (P<0.01); the same letter within the same line means no significant difference (P>0.05) (2-tailed). 
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本研究中每个家系的鱼苗放养数量是相同的, 但

根据 417 尾黄河鲤较大个体的亲子鉴定结果, 子

代数目超过 20尾的黄河鲤家系只有 7个, 其他家

系的子代数目为 0~18个。不同黄河鲤交配组合具

有不同的遗传效应, 导致它们的子代在摄食、代

谢、发育和生存能力(抗逆、抗病等)等生物学性

状上有所不同。在同池养殖这种完全相同的生长

环境下, 我们推测: 家系子代生长性状差和存活

率低都可能导致该家系鉴定得到的子代数目过

少。董世瑞等[23]通过对 13 个中国对虾家系的形

态性状与 WSSV 抗病力的研究发现, 不同家系间

的 WSSV抗病力有显著差异。罗坤等[24]发现近交

群体的生长性状及存活率均低于选育群体。秦钦

等[25]通过对 鮰斑点叉尾 (Ictalurus punctatus)不同

家系的生长性能的研究, 发现生长最快家系的平

均体重是最慢家系的 3.53 倍。与其他报道类似, 

黄河鲤不同家系间表型性状的差异性正是家系选

育的意义所在。通过这种亲子鉴定研究, 可以将

具有优势基因型的亲本及其家系选择出来。例如, 

在黄河鲤的生长性状上, 以 2 号家系为代表的子

代体重和肥满度较大; 在体型性状上, 以 13 号家

系为代表的子代全长和体长较大(表 4)。自古以来, 

金鳞赤尾、体型梭长是黄河鲤的一个典型的体型

特征, 因此, 在选育中选留体型长且生长也较快

的家系也是恢复黄河鲤种质的应有之义。在体色

性状上, 本研究中的 52尾红鲤表型子代经过鉴定

全部出自 5号和 13号家系。20世纪 80年代以兴

国红鲤(或荷包红鲤)作为亲本的杂交鲤的养殖曾

遍布中国各地, 黄河鲤可能也难以避免受到了这

些杂交鲤的遗传污染, 本研究结果也证实了这种

猜测。由于鲤体色的红色等位基因是隐性遗传 , 

只有隐性纯合个体才会表现出红色表型[26], 这表

明 5 号和 13 号这两个家系中都含有红色等位基

因。因此, 尽管 13号家系所产生的子代的体型特

征最为优美梭长, 但由于其在体色基因型中混杂

了红色等位基因, 选择育种时也必须舍弃掉 13号

家系。这种筛选淘汰亲本的过程还将不断进行 , 

以保证将来的养殖新品种不仅有优良的生长性状, 

也具有符合黄河鲤特质的体型和体色性状。 

本研究利用 11个微卫星标记对 469尾黄河鲤

子代进行了亲子鉴定, 成功地鉴定出子代生长优

良的黄河鲤亲本及其家系, 同时也鉴定出包含隐

性红色基因的黄河鲤杂合亲本, 为进一步选育体

型和体色纯正且生长快速的黄河鲤新品种提供了

理论依据和技术手段。 
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Parentage assignment for full-sib families of the Yellow River carp 
Cyprinus carpio haematoperus based on microsatellites 
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Abstract: Parentage assignment is a powerful tool for pedigree analysis and family selection in aquatic animals. 
Eleven polymorphic microsatellite markers were used to perform a parentage assignment for 417 fast-growth 
progeny with normal color and 52 red progeny from 26 full-sib families of Yellow River carp, Cyprinus carpio 
haematoperus. The average number of alleles for the 11 microsatellites was 8.2, and the mean values of observed 
heterozygosity, expected heterozygosity, and polymorphism information content were 0.792, 0.792, and 0.76, re-
spectively. The combined probability of exclusion reached 99.79% when both parents were unknown (confidence 
level, 95%). Among the carp progeny, 29 were not assigned, but 388 fast-growth progeny and 52 red progeny were 
accurately assigned parental pairs, resulting in an identification rate of 93.82%. By comparison of growth per-
formance among seven families with 20 or more progeny, we identified several favorable parents and families that 
should be kept for further selection. For body color, two parents with recessive alleles for the red color were iden-
tified. These results provide the basis and molecular tools for further selection towards breeding new varieties of 
fast-growing Yellow River carp with the typical slim body shape and golden color. 
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