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摘要：为了更好地研究翘嘴鲌两种生长激素受体(GHR)的结构和功能, 实验以翘嘴鲌转录
组中获得的mRNA为基础，对其DNA序列进行了克隆。在进行生物信息学分析的同时，
对其中的多态性微卫星位点在120尾同批繁殖、同塘养殖的翘嘴鲌个体中进行了分析。
GHR1的cDNA序列长度为3 498 bp，开放阅读框  (ORF)为1 818 bp，编码605个氨基酸；
GHR2的cDNA序列长度为1 743 bp，ORF为1 743 bp，编码580个氨基酸；GHR1和GHR2氨
基酸序列均由信号肽、胞外区、跨膜区、胞内区组成，相似度为37.2%。二者在结构上
存在较大的差异：GHR1胞外区有7个半胱氨酸残基，而GHR2只有5个，且GHR1比GHR2
多3个N-糖基化位点；在胞内区，GHR1存在10个酪氨酸残基而GHR2只有5个，这些差异
表明二者可能具有不同的生物学功能。同源氨基酸序列比对发现，GHR与其他鲤科鱼类
的同源基因保守性较高。翘嘴鲌2个GHR各包含9个内含子，其中GHR1内含子1和2序列
在10 kb以上，本实验没有对其进行扩增。所获得的序列中共发现了6个微卫星位点：GHR1
中微卫星位点 (CT)6位于第2外显子中，为信号肽编码序列的一部分，位于第8内含子中
的(AC)5经检测没有多态性；GHR2中具有4个微卫星位点，位于第1内含子中的(TG)5及第
7个内含子中的 (TATC)5(AT)15(AC)11(AT)14(TG)6和 (TA)15属于高度多态性位点 (PIC>0.5)，
第6个内含子中的(GAAG)5属中度多态性位点(PIC=0.463)。第7内含子中的2个微卫星位点
检测到基因型数目分别为50和61，具有良好的个体识别潜力。关联分析结果表明这4个
多态性微卫星位点与生长性状具有一定相关性。翘嘴鲌GHR基因的克隆以及序列中微卫
星的特征分析为深入研究其生物学功能及分子标记辅助育种提供助力与参考。
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生长激素(growth hormone，GH)是与动物生

长性状密切相关的主效基因。GH首先与靶细胞

膜表面的生长激素受体 (growth hormone receptor,

GHR)结合，通过GHR介导将信号传入细胞内，

发生一系列的生理反应，从而达到在组织和细

胞水平发挥其生理作用的功能。GHR基因最早是
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由Tsushima[1]于1976年在兔的肝细胞膜上发现，

它是细胞因子/造血因子(cytokine/hemopotioetin)受
体超家族成员之一 [2]，胞外氨基酸具有较高的同

源性，全序列同源性较低。目前，在金头鲷

(Sparus aurata)[3]、黑鲷(Acanthopagrus schlegelii)[4]、

南方鲇(Silurus meridionalis)[5]、日本鳗鲡(Anguilla
japonica)[6]、斜带石斑鱼(Epinephelus coioides)[7]、黄

鳍鲷(Sparus latus)[8]、虹鳟(Oncorhynchus mykiss)[9]、

红鳍东方鲀 (Takifugu rubripes)[10]等鱼类基因组中

已成功获得GHR基因序列。在哺乳动物中仅发现

一种编码GHR的基因 [11]，但在很多鱼类基因组中

却发现了另外一个基因编码的生长激素受体GHR2，
推测鱼类包含2种GHR可能是基因复制的结果。

微卫星(microsatellite)或简单重复序列(simple
sequence repeat, SSR)是一种多态性信息容量高的

共显性标记，具有重复性好、易于检测等优点，

被广泛应用于鱼类遗传育种研究。功能基因中

的微卫星更有可能与生长性状相关。对牙鲆(Parali-
chthys olivaceu)GHR 基因5'端启动子区的微卫星

在两个群体中进行分析，发现均与生长具有一

定的相关性 [12]。翘嘴鲌(Culter alburnus)是鲌亚科

(Cultrinae)中体型最大的一种鱼类，隶属于鲤科

(Cyprinidae)、鲌亚科、鲌属(Culter)，广泛分布于

中国各大水系 [13]。其肉质细腻鲜美，口感较佳。

平时多生活在流水及大水体的中上层，是一种

凶猛肉食性鱼类。目前已开发了一些翘嘴鲌的微

卫星标记 [14-15]，并获得了翘嘴鲌GH[16]和 IGF-1[17]

基因全序列信息。本实验从翘嘴鲌中获得了GHR1
和GHR2的部分基因序列，分析了鱼类GHR1和
GHR2氨基酸之间的结构差异，并将其核苷酸序

列及编码的氨基酸进行比较，对从DNA序列中

发现的微卫星标记在同批繁殖、同塘养殖的120
个样本中进行了性状相关分析。拟为翘嘴鲌GHR
基因的功能研究和品种选育提供理论依据。

1    材料与方法

1.1    实验材料

　　实验生物　　2017年6月采用经过强化培育

的3龄翘嘴鲌雌鱼40尾，雄鱼68尾，人工催产后

放入圆形产卵池产卵。获得受精卵后在孵化缸

中流水孵化，待育苗卵黄囊基本消失、鳔充气

能平游后，移入池塘中继续培育。早期泼洒豆

浆，后期投喂人工配合饲料，养殖密度按照常

规进行调整 [18]。于2018年6月，随机采集120尾样

本，测定体长和体质量，并取少量尾鳍置于无

水乙醇中，4 °C保存。

　　实验主要试剂　　Ex Taq DNA聚合酶、LA
Taq DNA聚合酶、Premix TaqTM和pMD18-T 载体

购自宝日医生物技术(北京)有限公司，胶回收试

剂盒、大肠杆菌 (Escherichia coli) DH5α、氨苄和

异丙基硫代半乳糖苷购自天根生化科技(北京)有
限公司，用于DNA提取的试剂购自生工生物工

程(上海)股份有限公司。

1.2    翘嘴鲌GHR1和GHR2基因的克隆

采用苯酚—氯仿法提取样本DNA。用1%琼

脂糖凝胶电泳检测提取DNA的完整性，DNA 原
液于−20 °C保存备用。利用本实验室翘嘴鲌转录

组中获得的GHR1和GHR2的mRNA序列与团头鲂

(Megalobrama amblycephala)[19]、鱇浪白鱼(Anabar-
ilius grahami)(GenBank登录号：RJVU01000000)和
鲤 (Cyprinus carpio)(GenBank登录号：GCF_000951
615)基因组进行比较分析。确定翘嘴鲌GHR均包

含8个内含子，且外显子2序列较短。其中GHR1
基因内含子1和2序列均在10 kb以上，本实验没

有对其进行扩增。GHR2基因内含子1、2和外显

子2采用LA Taq共同扩增，GHR其余片段采用Ex
Taq进行PCR。扩增所用12对特异性引物如表1所
示，由生工生物工程(上海)股份有限公司合成。PCR
反应体系参照产品说明书，反应程序：94 °C预

变性5 min；94 °C变性30 s；58 °C退火30 s，72 °C
延伸3 min(GHR2-1扩增片段较长，延伸时间为6
min)，共32个循环；72 °C延伸10 min；PCR扩增

产物经1%的琼脂糖凝胶电泳检测合格后送生工

生物工程(上海)股份有限公司采用 Sanger 法双向

测序。如序列中包含微卫星或Poly结构导致测序

信号衰减或杂峰，长度小于2 kb的PCR产物直接

进行克隆。GHR2-1扩增长度在5 kb以上，测序初

步结果表明该序列包含Poly T和(GT)n。重新设计

包含这个区域的引物GHR2-1'，在翘嘴鲌DNA中

扩增得到约600 bp的产物后再进行克隆。每个克

隆样品挑取3个单克隆，摇菌培养后送样测序。

1.3    翘嘴鲌GHR1 和GHR2基因的生物学分析

利用软件ContigExpress将所获得的DNA片段

和已知的mRNA序列进行拼接，利用NCBI中Blast
功能进行序列比对分析，确定翘嘴鲌GHR1和
GHR2基因正确性。基因的mRNA及编码的氨基

酸序列按照谢淑媚等[20]的方法进行分析。氨基酸
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序列的相似度通过GenBank的Blast功能计算。微

卫星通过SSRhunter 1.3软件进行查找。

1.4    翘嘴鲌GHR1 和GHR2基因中微卫星的多

态性检测及与生长性状的关联分析

采用“三引物PCR法”对内含子中的6个微卫

星位点在24尾翘嘴鲌中进行多态性检测，随后将

多态性位点在剩余96个样本中进行PCR。用 Primer
6. 0 软件设计引物，上游引物的5'端加上Tail A碱

基序列 [21]，通用引物Tail A 5'端用FAM进行修饰。

其中GHR2中的4个微卫星位点具有多态性，具体

引物序列见表2，引物由生工生物工程 (上海 )股
份有限公司合成。PCR 反应体系为20 μL：2×Pre-
mix TaqTM 10 μL，模板DNA (10 ng/μL) 1 μL，通用

引物Tail A、上游和下游引物(10 μmol/L) 使用量

分别为0.2、0.2和0.4 μL，灭菌超纯水补足体系。

PCR 反应程序：94 °C预变性5 min；94 °C变性

30 s；60 °C退火90 s，72 °C延伸30 s，共35个循

环；60 °C延伸30 min；4 °C保存。PCR 产物送生

工生物工程(上海)股份有限公司进行微卫星分型。

采用POPGENE 1.3.1软件计算微卫星位点在群体

内的等位基因频率、观察杂合度(observed hetero-
zygosity，Ho)、期望杂合度 (expected heterozygos-
ity，He)和多态性信息含量(polymorphism informa-
tion content, PIC)。运用  SPSS 16.0软件的一般线

性模型 (general linear model, GLM)中的方差分析

和独立样本  t 检验分析各SSR位点不同基因型与

体长和体质量的相关性。

2    结果

2.1    翘嘴鲌GHR1和GHR2基因序列

对获得的翘嘴鲌GHR1和GHR2片段进行拼

接和组装，并设计引物实验验证后，将GHR1和
GHR2提交至GenBank 数据库，获得的登录号分

别为MF774179和MF774180。分析表明，翘嘴鲌

GHR1基因内含子1和2序列较长，除去这两个内

含子后的长度为9 044bp，内含子3~8的长度分别

为2 018、97、974、125、1 209和1 123 bp，9个外

显子长度分别为449、110、133、170、179、154、
91、70和2 142 bp；在第2外显子的蛋白编码序列

中含有(CT)6的微卫星，第8内含子中包含(AC)5的

微卫星序列(图1)。
翘嘴鲌GHR2基因序列全长为11 757 bp，含

有8个内含子 (长度分别为1 832、3 019、1 549、
477、262、99、1 347和81 bp)和9个外显子 (长度

分别为 438、 86、 136、 176、 185、 142、 91、 70
和1 767 bp)；第一内含子中存在(TG)5的微卫星，

第6内含子中存在(GAAG)5的微卫星，第7内含子

中 存 在 (TATC)5(AT)15(AC)11(AT)14(TG)6和 (TA)15

的微卫星 (图1)。

2.2    翘嘴鲌GHR1和GHR2氨基酸序列

通过生物信息学分析，翘嘴鲌GHR1基因

cDNA全长为3 498 bp，其中5′-非编码区(5′ UTR)
为465 bp，3′-非编码区(3′ UTR)为1 215 bp，开放

阅读框  (ORF)为1 818 bp，编码605个氨基酸。其

表 1    翘嘴鲌GHR1和GHR2 基因克隆所用引物

Tab. 1    Primers used for GHR1 and GHR2 gene
cloning of C. alburnus

引物

primer
序列 (5′﹣3′)

sequence (5′﹣3′)
长度/bp
length

用途

usage
GHR1-1 F: ACGGGCTGCCGCTCCAGAG

R: TGCGTGAAGGTCTTGTTGAA
2 212 GHR1内

含子3
GHR1-2 F: TACTTCAACAAGACCTTCAC

R: ACATTCAGTAGAGTCCAGTT
   252 GHR1内

含子4
GHR1-3 F: CTGAACTGGACTCTACTGAA

R: CAATGATGCTGTCACTGAAT
1 257 GHR1内

含子5
GHR1-4 F: TTCAGTGACAGCATCATTGT

R: GGAGCAGGAATAGGTGGTAA
1 507 GHR1内

含子6, 7
GHR1-5 F: CCACCTATTCCTGCTCCTAA

R: TTCTTCTTCTCGTTCTCTTCC
1 701 GHR1内

含子8
GHR2-1 F: GAAGTCAAGATTCCCAGAGG

R: GGAACGACATGAGGGTAAC
5 217 GHR2内

含子1, 2
GHR2-1' F: GCATGGCATAAATTCTGTC

R: TCCAGCCAGGAGTGGCTG
   634 GHR2内

含子1
GHR2-2 F: CTTACACAACACCACAGAAC

R: GGCTTACCAATGTCCTCTAC
1 786 GHR2内

含子3
GHR2-3 F: GGAGTGAATGTCCAAGTTAC

R: ACAGATTAAGCCAGTTGAAC
   695 GHR2内

含子4
GHR2-4 F: GTTCAACTGGCTTAATCTGT

R: CCTGACTCTGACTTCATATTC
   474 GHR2内

含子5
GHR2-5 F: ATATGAAGTCAGAGTCAGGTC

R: TAATTGCGATACCAACAGTG
   242 GHR2内

含子6
GHR2-6 F: TCTCATTCCTAACAAAGGTCTG

R: TGTCCACCTCTATGAACTCTAC
1 808 GHR2内

含子7, 8

表 2    翘嘴鲌GHR2基因内含子中微卫星引物序列

Tab. 2    Primer sequences used for microsatellite amplifica-
tion in the introns of C. alburnus GHR2 gene

引物

primer
序列 (5′﹣3′)

sequence (5′﹣3′)
重复核心

repeat motifs
Tail A FAM-GCCTCCCTCGCGCCA
Cal-GHR2-1 F: GCCTCCCTCGCGCCAATAGC

ACGTCATATTATGTCCA
R: CACAAGTGCTCCAGTCCG

(TG)5

Cal-GHR2-2 F: GCCTCCCTCGCGCCACAGT
GACTCTATCTTCATTCTC
R: TAATTGCGATACCAACAGTG

(GAAG)5

Cal-GHR2-3 F: GCCTCCCTCGCGCCAGTCT
TCTGAGGTCAATCTTACT
R: TGCTGTATCGTGAACAAGTC

(TATC)5(AT)15
(AC)11(AT)14
(TG)6

Cal-GHR2-4 F: GCCTCCCTCGCGCCAAATCT
CGCTCACTCAATCTT
R: CACCATTAGCCTACAACAGA

(TA)15

896 水    产    学    报 44 卷

http://www.scxuebao.cn 中国水产学会主办    sponsored by China Society of Fisheries

http://www.scxuebao.cn


相对分子质量为 66.33 ku，理论等电点为 4.79。
翘嘴鲌GHR2基因cDNA全长为1 743bp，其中5 ′-
非编码区 (5 ′  UTR)为 448  bp， 3 ′-非编码区 (3 ′
UTR)为 900  bp，开放阅读框  (ORF)为 1  743  bp，
编码580个氨基酸残基。其相对分子质量为65.17
ku，理论等电点为5.03。

GHR1和GHR2均具有脊椎动物GHR的基本

结构特征，但二者在结构上存在一定差异。GHR1
和GHR2均由信号肽、胞外区、跨膜区、胞内区

组成。GHR1这4个区域氨基酸残基数分别为23、
223、23和336，GHR2这4个区域氨基酸残基数分

别为19、222、23和316。邻近跨膜区位置具有

GHR的特征基序FGZFS(Z为任意氨基酸 )；在胞

内区存在2个保守的Box，即Box1、Box2；翘嘴

鲌GHR1和GHR2氨基酸相似度仅为37.2%，GHR1
胞外区半胱氨酸(C)残基的数量为7，可以形成3
个二硫键，但GHR2只有5个，只能形成2个二硫

键，缺少了C5、C6、C7，多了一个C*；另外，GHR1
具有6个N-糖基化位点，比GHR2多3个；在胞内

区GHR1存在10个酪氨酸(Y)残基，GHR2只有5个，

缺少了Y1、Y3、Y6、Y7和Y8(图2)。

2.3    翘嘴鲌GHR1和GHR2编码氨基酸序列和

其他物种的比较

将翘嘴鲌GHR1和GHR2氨基酸序列分别与

GenBank数据库中获得的其他鱼类编码氨基酸序

列进行比对。5种鱼的序列比对结果表明，GHR
中YGZFS基序、Box1和Box2等有着重要生物功

能的区域要保守一些。其中GHR1中除了南方鲇

中的Z为天冬氨酸 (D)外，其余均为谷氨酸 (E)；
GHR2中翘嘴鲌和鲤的Z为E，斑马鱼和南方鲇为

D，日本鳗鲡和其他4种鱼之间存在较大差异。

GHR1中5种鱼除了南方鲇外，Box1序列完全一

致，Box2中翘嘴鲌与鲤一致，与斑马鱼只有1个
氨基酸的差异(图3)；GHR2中翘嘴鲌Box1与鲤完

全一致，与斑马鱼有1个氨基酸的差异。Box2中
翘嘴鲌与鲤和斑马鱼完全一致(图4)。

GHR1中胞外半胱氨酸残基在所分析的5种
鱼类中高度保守，大部分鱼类具有7个半胱氨酸，

除了日本鳗鲡缺少C7外，其他鱼类的胞外半胱

氨基酸残基数量和位置完全一致；胞外区10个酪

氨酸残基中有6个位点完全保守。GHR2中斑马鱼

和翘嘴鲌一样，具有5个胞外半胱氨酸残基，但

鲤和日本鳗鲡缺少C5；胞内区5个酪氨酸残基中

有2个完全保守。

翘嘴鲌GHR1和GHR2编码氨基酸序列均与

鲤的相似性最高，GHR1与鲤2个亚型的相似性分

别为90.9%和89.8%，GHR2与鲤2个亚型的相似性

分别为81.8%和82.4%。与半滑舌鳎 (Cynoglossus
semilaevis)的相似性最低，均不到50%。通过N-J
系统进化树发现(图5)，除了日本鳗鲡外，其他

鱼类可以按GHR1和GHR2分为两大支。在各分支

中，翘嘴鲌首先与鲤科鱼类聚类，该结果基本符

合一般的进化规律。

2.4    翘嘴鲌GHR1和GHR2中微卫星的多态性

检测及与生长性状的关联分析

将5个微卫星位点在24个样本中进行多态性

检测，结果表明除了Cal-GHR1中(AC)5微卫星位

E1

E1

E2 E3

(CT)6

E4 E6 E8 E9

(AC)5

E7E5

E2 E3 E4 E5 E6 E8 E9

E7

(GAAG)5 (TA)15

(TATC)5(AT)15(AC)11(AT)14(TG)6

(TG)5

1 000 bp

 
图 1    翘嘴鲌GHR1和GHR2基因示意图

外显子和内含子分别用方框和直线表示，其中黑框部分表示编码区，虚线表示未扩增区域，双斜线表示非比例的内含子长度；E1~9
表示外显子1~9；微卫星位置用圆圈标示

Fig. 1    Schematic diagram of C. alburnus GHR1 and GHR2 gene
The boxes and lines represent the exons and introns respectively, the coding region is denoted by the filled boxes, and the dotted line represents the non-
amplified region, double slashes indicate non-proportional representation of the introns; E1-9 represents exons 1-9; the location of the microsatellites is
denoted by circle
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点外，Cal- GHR2中4个位点均具有多态性。将这

4个微卫星位点在120尾同批繁殖、同塘养殖的翘

嘴鲌中进行分析。等位基因大小及频率见图6，
位于第一内含子中的位点Cal-GHR2-1检测到6个
等位基因，具有7种基因型。第6内含子中的Cal-
GHR2-2具有193、201、205和209 bp 4种等位基因，

其百分比分别为0.4%、11.6%、77.6%和10.3%。位

于第7内含子中的Cal-GHR2-3和Cal-GHR2-4均具

有非常高的多态性。Cal-GHR2-3中检测到18种等

位基因，具有50种基因型。频率超过10%的等位

基因有218(10.9%)、230(12.2%)、232(16.0%)、236
(14.7%)和 238(11.3%)，占所有等位基因频率的

65.1%。Cal-GHR2-4中检测到17种等位基因，具

有61种基因型。这4对引物的Ho为0.233~0.899 (平
均 0.589)，He为 0.375~0.898(平均 0.724)，香农指

数(I)为0.705~2.410(平均1.750)，PIC为0.344~0.885
(平均 0.699)，Cal-GHR2-2位点PIC为 0.344(0.250<
PIC<0.500)，属低度多态性位点。其余3个微卫

星位点PIC值均大于0.5，属于高度多态性位点

(表3)。

GHR1 MAYSLSLSLLYLGLLCGNGPVSARGSKLFTPDPSRGPHFTGCRSREQETFRCWWSAGTFQNLTEPGALRV

GHR2 METTLFICILFTGAVATQSVPPTKQG-----QTSSLPHLTGCFSRELMTFRCQWETRSLHNTTELEDLRL

GHR1 FYQT-KNALSS--EWKECPDYTHTVENECYFNKTFTHIWTSYCIQLRSVPQNITYDEACFTVENIVHPDP

GHR2  FYILEKDSKKSERKWSECPSYS-SMRNECYFNSSNTVIWYPYVIQLRSHALGIVYDEMSFNVEDIVFPDP

GHR1  PIGLNWTLLNVSRSGLHFDILVRWAPPPSA--DVQMGWMSLVYQVQYRVRNTSQWEMLDLESGTQQSIYG

GHR2  PIGLNWTLLSMGSTGLICDVVVSWDPPPSAAENVKIGWMLLVYETQYKEKGSDQWNSLDNGKDTQAYVYG

GHR1  LHTDKEYEVRVRCKMSAFDNFGEFSDSIIVHVAQIPSKESTFPMTLVLIFGVIGVVILLILLIFSQQQRL

GHR2  LRSNTEYEVRVRSKMRGYN-FGVFSDSIFI---LIPNKETRIPITAMLVFATVGIAIILMLIVVSRQQKL

GHR1  MVIFLPPIPAPKIKGIDPELLKNGKLDQLNSLLSSQDMYKPDFYHEDPWVEFIQLDLDDPPEKNEGSDTQ

GHR1  MVIFLPPVPGPKIKGIDPVLLQKGQLCEFTSILGTHPGLRPELYSNDPWVEFIEVDIDEPHESQE---EL

GHR1  HLLGLSRSGSSRVLNFKSDDDSGRASCYDPETPDPEDLASLLPGHSGQGEQHPLVSRSSSSFPELGVQQT

GHR2  LIADSPVSESPQMSSSFRDDDSGRASCCDPDLSDHDQTDLHHPSTSSHDGFHPLS-RAHSGPPQ------

GHR1  SEVVETPIQAQPAVPSWVNMDFYAQVSDFTPAGGVVLSPGQLN-----SSPEKKKEEENEKKKIQFQLLS

GHR1  ------PASVCPQDTTWSNS-LYSQVSDVTQRGEVVLSPEEQERMKTCHNETQKDKDKNKRKEIQQLVVI

GHR1  --DGAYTSENTARQLSADVPPGPGPEQGYQSFPTQAVEGNLWNGEYLVSASDSQTPYLLPEAPPVPILPP

GHR2  PDERGYTSELVASAISGHNSK-PNLPKTDQSQ-SQEQHSAFRGIQNLTTETNTSS---LSTAFPTLEKPT

GHR1  VSDYTVVQEVDAQHSLLLNPPSSQPTVCSHSPNKHLPAMPTMPMGYLTPDLLGNLTP-------------

GHR2  SPEYTMVDGVDWKNSLFLKP--NTPTTQQKAAMKTLPTA----EGYLTPDLLDNITPN------------
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图 2    翘嘴鲌GHR1和GHR2氨基酸序列结构比较

下划线上氨基酸序列表示信号肽；粗下划线上粗体氨基酸序列表示跨膜区域；双下划线上为N-糖基化位点；波浪线上斜体氨基酸序

列为FGZFS 基序；方框内为Box1、Box2 区；阴影处为胞外区半胱氨酸和胞内区酪氨酸

Fig. 2    Comparison of amino acid sequence structure between GHR1 and GHR2 of C. alburnus
The  amino  acid  sequence  on  the  underline  indicates  the  signal  peptide;  the  bold  amino  acid  sequence  on  the  underline  indicates  the  transmembrane
region; the N-glycosylation site is marked on the double underline; the italic acid sequence on the wave line is FGZFS motifs. Boxes are for Box1, Box2
area; the shaded areas are the extracellular cysteine and intracellular tyrosine
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舍弃突变个体数低于样本量5%的基因型，

剩下的数据用于性状关联分析(表4)。微卫星位

点Cal-GHR2-1对于体长和体质量的分析结果表明，

341/349型个体占样本数的10.8%，其平均体长和

体质量最低，345/345型平均体长和体质量最高，

341/349型的体长要显著低于345/345型  (P<0.05)；
在微卫星位点Cal-GHR2-2中，201/205型个体占

样本数的11.7%，其体长和体质量均显著高于

205/205 型个体(P<0.05)。在微卫星位点Cal-GHR2-
3中，232/236型个体占样本数的9.2%，其体长显

著低于236/238型个体(P<0.05)；同时232/236型体

质量最低，236/238型体质量最高，但差异达不

到显著性水平(P>0.05)。在微卫星位点Cal-GHR2-

4中，超过样本量5%的基因型只有391/391和391/

393， t检验结果表明391/391型体质量显著高于

391/393型(P<0.05)。

3    讨论

GH对动物的生长、发育、生殖有着重要的

FGZFS mofit transmembrane region

Box2Box1

MAYSLSLSLLYLG-LLCGNGPVSARGSKLFTP--DPSRGPHFTGCRSREQETFRCWWSAGTFQNLTEPGALRVFYQTKNALSSEWKECPD 87
MAYSLSLGLLYLG-LLCGNGLVSAR-SELFTP--DPSRGPHFTGCRSREQETFRCWWSAGIFQNLTEPGALRVFYQTKNFLS-EWQECPD 85
MAYSLSLGLLYLG-LLCGNRLVSARGSELFTA--DPSRGPHFTGCRSREQETFRCWWSAGTFQNLTEPGALRVFYQTKNALS-EWQECPD 86
MAHSLSLRLLYLG-LMCGKGLVFAQGSELFSQASDANKGPHLTGCRSSEQVTFRCWWSSGTFQNLSEPGALRIFYQTK-ALSSDWYECPD 88

88MLSHLSLSLLCVLRLLNTRTQGIEHDMGLVTS--GPLVSPHFTGCRSRELVTFWCRWSSGSFSNLSEPGALALFFQMKIINPSEWQECPE

MADSLFVILIFTPCLLLGAGASPEGGAETPSE--APLQGPHFTGCLSREQETFRCWWSAGSFRNLTEPGALRVFFATS-SLPSDWKECPD 87

YTHTVENECYFNKTFTHIWTSYCIQLRS--VPQNITYDEACFTVENIVHPDPPIGLNWTLLNVSRSGLHFDILVRWAPPPSADVQMGWMS 175
YTRTVKNECYFNKTFTQIWTSYCIQLRS--VRENITYDEACFTVENIVHPDPPIGLNWTLLNVSRSGLHFDVLVRWAPPPSADVQMGWMS 173
YTRTVENECYFNKTYTRIWTSYCVQLRS--VPQNITYDEACFTVENIVHPDPPIGLNWTLLNVSRSGLHFDVLVRWAPPPSADVQMGWMS 174
YTQTVKNECYFNKTFTRIWTSYCIQLRS--VPQNTTYDEACFTVENIVYPDPPVGLNWTLLNVSRSGLHFDVLVRWTPPPSADVKTGWMS 176

178
175

YTPSVQNECFFNRDFTRIWTIYCIQLRSTLHTHNITYDEQCFNVENIVYPDPPISLNWTLLNISRSRVHFDIMVHWAPPPSADVQPGWMN

YSVTVPNECYFNKSYTSVWTQYCVQLRG--RAQDVIYNQLCFQVEDIVHPDPPIRLNWTLLSVSRSGLYFDIMAHWEPPPSADVKSGWMT

LVYQVQYRVRNTSQWEMLDLESGTQQSIYGLHTDKEYEVRVRCKMSAFDNFGEFSDSIIVHVAQIPSKESTFPMTLVLIFGVIGVVILLI 265
LVYQVQYRVRNNSHWEMLDLESGTQQSIYGLHTDKEYEVRVRCKMSAFDNFGEFSDSIIVHVAKIPSKESTFPTTLVLIFGVIGVVILLV 263
LVYQVHYRVRNASHWEMLDLETGTQQSIYGLYTDKEYEVRVRCKMQAFDNFGEFSNSIIVHVAQIPSKESMFPTTLVLIFGVIGVVILLV 264
LVYQLQYRVKNNTYWEMQELESGTQQSIYGLHTDKEYEVRVRCKMSAFNNFGEFSDSVFLQVAQIPSKESTFPMALVLSFILIGVVILLI 266
LKYEVHYRVQNSSHWDKLDLESGTQQSIYGLHTGKHYEVRVRCTMSAFKNFGDFSDSVFIHIPSTLVQESMYPIRLLLIVGVVLLLIFLI 268
LVYEVHYRERNASQWHTLDQEKGTQQSIYGLLTGTEYDVRVRSKMRSFENFGEFSETILVYIQPIPTKESQFPLTRVLIFAAVGVGILLV 265

LLIFSQQQRLMVIFLPPIPAPKIKGIDPELLKNGKLDQLNSLLSSQDMYKPDFYHEDPWVEFIQLDLDDPPEKN-EGSDTQHLLGLS--R 352
LLIFSQQQRLMVIFLPPIPAPKIKGIDPELLKNGKLDQLNSLLSSQDMYKPDFYHEDPWVEFIQLDLDDPAEKN-ESSDTQHLLGVS--R 350
LLIFSQQQRLMVIFLPPIPAPKIKGIDPELLKNGKLDQLHSLLSSQDMYKPDFYHEDPWVEFIQLDLDDPAEKN-ESSDTQHLLGLS--R 351

352
355
355

FIVISQQQRLMVIFLPPIPAPKIKGIDPELLKNGKLDQLDSLLSSHDMYKPDFYHEDPWVEFIQLDIDDPADK--KNSDTQHLLGLS--H

FILISQQQRLMVILLPPVPAPKIKGIDPELLKKGRLDELNSLLSSQHVYKPNLYPDDSWVEFIQIDLDDVVEKN-NASDKQRLLVPS--H

LVIFSQQQKLMVILLPPIPAPKIKGIDPELLKKGKLEELSSILSSHHMYQPEPYQEDDWVEFIEVDAGDPCEKAGADSDTQRLLGSAPGH

SGSSR-VLNFKSDDDSGRASCYDPETPDP--EDLASLLPGHSGQGE-QHPLVSRSSSSFPELGVQQTSEVVETPIQAQPAVPSWVNMDFY 438
SGSSH-VLNFKSDDDSGRASCYDPEISNP--EDLASLLPGHSGRGD-NHPLVSRSSSSIPDLGVQQTSEIEETPIQTQPAVPSWVNMDFY 436
SGSSH-FLNFKSDNDSGRASCYDPEIPNP--KDLASLLPGHLGRGE-NHPLVSRSSSSIPDLGVQKTSGVEKTPIQTQPAVPSWVNMDFY 437
SGSSH-NLNLKNDDDSGRASCYDPEIPDP--EDLASLLHNHSEQGEHQHSLVSRSSSANPDF--QQESEVVETPIQTQ---PSWVNMDFY 434
HGSTR-CLGSAHKGAADSGLQLDHDREER-------------------HPLVSRSNS-TPTLKMQNENQTHSDHNDGN----TWMNMDFY 420
LGSPPGFLGFK-DDDSGRASCYDPEIPDPEIPELPGPDPLALPKQGPGPAHLTPPSSASPSP---TTVDRAHPLIQTQLGTQTWVNMDFY 441

AQVSDFTPAGGVVLSPGQLNSSPE--------------------------------KKKEEENEKKK---IQFQLLS--DGAYTSENTAR 491
AQVSDFTPAGGVVLSPGQLNSSPV--------------------------------KKKGEGNEKK----IQYQLLS--DGAYTSENTAR 488
AQVSDFTPAGGVVLSPGQLNSSPV--------------------------------KKKGEGNEKK----IQYQLLS--DGAYTSENTAR 489
AQVSDFTPAGEVMLSPGQLNTSPE--------------------------------KKKKEEENEKK---IQFQLVS--DGAYTSETTAR 487

477
527

AQVSDVTPAGGVVLTPEQQNSTLS--------------------------------KKKGDEKEEEKKKDIQLMVLDP-GGGYSSENAAG

AQVSDVTPSGGVVLSPGQQGGAPERAEEEKKKKKEKKGEEEKGGEEREKEEEREKSKKKKKENEEK----FQLVVVDPEGGAYTSERDAQ

QLSADVPPGPGPEQGYQSFPTQAVEGNLWNGEYLVSASDSQTPYLLPEAPPVP-ILPPVSDYTVVQEVDAQHSLLLNPPSSQPTVCSHSP 580
LLSADVPPSPGPEQGYQAFPTQAVEGNLWNGEYLVSANDSQTPCLVPEAPPAP-ILPPVSDYTVVQEVDAQHSLLLNPSSSQPAICPHSP 577
LLSADVPPSPGPEQGYQAFPTQAVEGNLWNGEYLVSANDSQTPCLVPEAPPAP-ILPPVSDYTVVQEVDAQHSLLLNPSSSQPAICPHSP 578
QFSADVPSSPGPEQEYQAFPTQGVEGNLWNGDYLVSVNDSQTPYLLLEPPPAP-VLPPISDYTVAE-----------PPSKSSFIAAYG- 564
HVVPESPSNQDPDQPYHVLHPDVKE-------------ERWESSYILEAPPPPSVLPPLPDYTVVQEVDEQHSLLLNPTPE-PQLPSCP- 552
QISSEFK----PGQGYTATPPQAPA--IGG-----PTAGYQSPYLLIEGSPCPPLLPPVSDYTVVQDVDAQHSLLLNPTPPEPQIPHPP- 605

NKHLPAMPTMPMGYLTPDLLGNLTP------------------------- 605
NKHLPVIPTMPMGYLTPDLLGNLTP------------------------- 602
NKHLPVIPTMPMGYLTPDLLGNLTP------------------------- 603
---LSAQPR-----------------------------------------570

602QNPTKCPPKQPVGYLTPDCWRTSAHECVSLIHTQPPNTHVQNHHIRPASV

-TPAKPLPPMPVGYLTPDLLGNITP------------------------- 629
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鲤 C. carpio GHR1a
鲤 C. carpio GHR1b
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鲤 C. carpio GHR1a
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斑马鱼 D. rerio GHR1
南方鲇 S. meridionalis GHR1
日本鳗鲡 A. japonica GHR1

 
图 3    翘嘴鲌GHR1基因编码氨基酸序列和其他鱼类比较

“△”表示胞外区半胱氨酸位点；“○”表示胞内区酪氨酸位点；实线上方氨基酸序列表示FGZFS基序；虚线上方氨基酸序列表示跨膜区

域；下同

Fig. 3    Amino acid sequences encoded by C. alburnus GHR1 gene are compared to other fish species
"△ " denotes the cysteine site; " ○ " denotes the tyrosine locus; the FGZFS motifs are underlined with solid line; the transmembrane domains are under-
lined with dotted line; the same below
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作用，GHR通过二聚体的形式与GH相结合，启

动细胞内的信号传导机制，刺激胰岛素样生长

因子1(IGF-1)的表达和分泌，并促进组织细胞的

生长与分化 [22]。由于结构上的保守性 , 目前发现

不同物种GH和GHR相互间都具有亲合性。相对

GH和IGF1，GHR结构和功能要复杂一些。序列

分析结果表明鱼类中明显存在两类GHR：GHR1
和GHR2，其中GHR2仅在鱼类中被发现 [11]。鲤中

还存在旁基因 [23]，其GHR1和GHR2各具有2种类

型。这可能与其染色体数目为其他鲤科鱼类的2
倍有关 [24]。人类GHR基因由10个外显子和9个内

含子组成，其中外显子1是非编码区。翘嘴鲌

GHR1和GHR2翻译起始位置与其相同，均位于外

显子2上，但外显子数量比其少1个。不同鱼类

GHR内含子数量和长度有所差异，还可通过不

同剪接方式产生不同的转录产物。

经研究，翘嘴鲌GHR1和GHR2氨基酸序列

具有鱼类GHR的共同特性：跨膜区将成熟肽划

分为胞外区和胞内区。胞外区中接近跨膜区的

地方具有FGZFS(Z为任意氨基酸 )模块序列，这

一结构具有稳定空间构象，可保证配体正常结

合和受体信号转导[25]。在本研究比对分析采用的

10种鱼中，GHR1中的FGZFS模块要保守一些，

除日本鳗鲡为FGDFS外，其他鱼类都为FGEFS。
但在GHR2中，FGEFS中的E常变为V或者D。日

本鳗鲡和半滑舌鳎甚至分别变为AGEFS和FGGFG。

胞内区中具有保守的对整个信号传导起关键作

用的Box1和与受体内化作用相关的Box2。大多

数鱼类 Box1中具有4个保守的脯氨酸，其中后面

2个脯氨酸被认为具有关键作用[26]。

功能基因中经常包含一些和生长性状相关

的SNP位点 [27-28]。在鱼类中，相继发现了GHR基
因中SNP与生长性状关联。吉富罗非鱼(GIFT O.
niloticus)GHR1中发现的3个位点均与增重相关，

而GHR2中的5个SNP 位点中只有1个与雌鱼的增

FGZFS mofit transmembrane region

Box1 Box2

-METTLFICILFTGAVATQS-VPPTKQGQTSSLP---HLTGCFSRELMTFRCQWETRSLHNTTELEDLRLFYILEKDSKKSERKWSECPS 85
-METALLICILLTCAVATLS-VPPTIQGQTSTLP---HLTGCFSRELMTFRCQWETGSLQNHTELEDLSLFYMLEKDSKK----WMECPS 81
-METTLFICILLTCAVATQN-VPPTIQGQTSTIP---HLTGCFSRELMTFRCQWETGSLQNHTELEDLRLFYILEKDSKK----WMECPS 81
-MEKVLFICILFTGAVATQN-VLPTTQGQTSTRP---HLTGCFSRDMITFRCQWETGSSQNRTELEDLSFFYMLEKDPKKTYGKWIECPS 85
MGIHISFICLFLVVAVSAED-VQASVQAQNKSLP---FLIGCYSREFVTFRCNWNAGSFWNLTEPGDLRLFYMH-KETKN-DCKWQECPS 84
-MATVLLLVLALVTGVGSLASTAPPTTSQVSAPPGGPHFTSCVSREMETFRCWWTAGSFQNLSEPGALRVFFLKNGSPKV----WQECPQ 85

YSSMR-NECYFNSSNTVIWYPYVIQLRSHALGIVYDEMSFNVEDIVFPDPPIGLNWTLLSMGSTGLICDVVVSWDPPPSAAENVKIGWML 174
YSSIRKNECYFDSSNTIIWFSYVVQLRSRSLDVVYDEMSFNVEDIVFPDPPVGLNWTLLSMGSTGLIYDVVVSWDPPPSAAENMKTGWIL 171
YSSIRKNECYFDSSNTIIWFPYVVQLRSRSLDVVYDEMSFNVEDIVFPDPPVGLNWTLLSMGSTGLINDVVVSWDPPPSAAENVKTGWIQ 171
YNSQR-NECYFDASHTFVWYTYVIQLRS--VDNVYEEMSFSIENIVFPDPPVGLNWTLLKMASSGLHCDVVLSWDPPPSAGVPLSDGWIS 172
YSSAVENECYFDANHTAVWFQYAIQLRSR-TNDVYDEMYFSLEEIVFPDPPKVLNWTLLSLGPTGLFCDVMVSWDIPSSAADSVKIGWMT 173
YSWSAESECFFNKTHTSIWTTYCLQLVSKDRGVTYDNTCLSVENIVHPDPPVGLNWTLLNVSQSALHFDAVVHWKPPSSA--DVEKGWMT 173

LVYETQYKEKGSDQWNSLDNGKDTQAYVYGLRSNTEYEVRVRSKMRGYN-FGVFSDSIFILIP---NKETRIPITAMLVFATVGIAIILM 260
LVYETQYREKGSDQWNSLDNGKDTQAHIYGLRSNIEYEVRVRSKMRGYN-FGVFSDSILILIP---NTESRIPVTAVLVFAAVGIVIILM 257
LVYETQYREKGSDHWNSLDNGKDTQAYIYALHSNIEYEVRVRSKMRGYN-FGVFSESIFILIP---NKESRIPITAVLVFAAVGIAIILM 257
LVYETQYREKDSDQWNTLESDKNTQAYIYGLESNTEYELRVRAKMRSFH-FGDFSDSIFILIP---NKESRISITAVLVFTAVSVTIILM 258
LWHETQYRERGSDEWKSLDNGKDTQANIYGLRSNTEYEVRVRSKMRGYN-FGDFSDSIFILVF---SKGSRIPISAVFILMGIAIGIMLI 259
LVYEVQYREKTSPHWNTLDWEKSSSHSLYGLRVNTEYEARVRCKMLSFVNAGEFSEPIFISLPRIHTKESRIPVVVLLIFGTVGVGALLL 263

LIVVSRQQKLMVIFLPPVPGPKIKGIDPVLLQKGQLCEFTSILGTHPGLRPELYSNDPWVEFIEVDIDEPHESQE----ELLIADSPVSE 346
LVVVSRQQKLMVIFLPPVPGPKIKGIDPMLLQKGQLSEFTSILGTQSGLRPELYSNDPWVEFIEVDIDEPHESQE----ELQVSDS---- 339
LVVVSRQQRLMVIFLPPIPGPKIKGIDPVLLLKGQLTEFTSILGAHPSLWPELYSNDPWVEFIEVDIDEPHESQE----ELLITDSPVSD 343
LIVVSRQQKIMVIFLPPVPGPKIEGIDPLNFKKGQASDFK-ILGTHPDLRPELYSNDPWVEFIEVDIDEPHESQQ----ELLIADSSASD 343
LIVLSRKQKLMVILLPPVPGPKIKGIDPVLLQKGQLTEFTSILGAHPDLRPELYSNDPWVEFIQVDIDEPTEMMEGLDTPLLFSESRVSD 349
LIIYSQQQRLMVIFLPPVPAPKIKGIDPELLKKGKFDQLSSILNSHHMYKPDVALEDPWVEHIELDFDEMGEREEHWDTQSLLQPAP--- 350

SPQMSSSFRDDDSGRASCCDPDLSDHDQTDLHHPSTSSHDGFHPLSRAHSGPPQPASVCPQDTTWSNSLYSQVSDVTQRGEVVLSPEEQE 436
-PQMSSSFRDDDSGRASCCDPDLSDHDQTDLHHPSASNHDSFHPLARAQSGPEQPAAVCPQDTTWSNSPYSQVSDVTQCGQVVLSPEEQE 428
SPQMSSSFRDDDSGRASCCDPDLSDHDQADLHHPSTSSHDGFHALARAQSGPQQPAAFSSQDTTWSNSLYSQVIDVTHHGGVVLSPEEKE 433
SPQMPSSFKDDDSGWASCCDPDLSDHDQTDLKQASSSCHDGFLPLSRAHS-----AAPVPQEPTWSNNLYSQVSDITQRGEFVLSPEEQE 428
SPPTSSGFLDDDSGRASCCDPDLSDHDHHGAHHPSTLIPN--ANLGAQQS-----VVSHAQEPAWQNSIYSQVAEVMPCGETLLCPEQNV 432
PTPYDPSLRDDDSGRASCCDPDLPDPD-TPLPSPALSAPR------------------LLSPPRAGRDFYTQVGEVTQAGVVVLASGTGP 421

RMKTCHNETQKDKDKNKRKEIQQLVVIPDERGYTSELVASAISGHNSKPNLPKTDQSQSQEQHSAFRGIQNLTTETNTSSLSTAFPTLEK 526
TMA------LKDKDHNKRKEIQQLVVIPDERGYTSEFVASTISTHHNKPNPP-ADQSQSQEQHGAFRDLQILSTETVTSTQSTAFPILAM 511
TMA------LKDKNHNKGKEIQQLVVIPDERGYTSEFVASTISTHHNKPNPP-TDQLQSQEQHGAFRDLQKLSTETVTSTQSTAFPIPAN 516
MAA------LQDKDINKKKEIQRLAMIPDERGYTSETVASTISAHHNKPNPP----KTDQEQHSEYR-------DTETSPWSSAFPILAK 501
TDDCN----IQDKTSEYKEKRPWLMVTLN--GYSVNEPSSLIENNS----------TSQQCQNPIIK--------PQTSTVSPAFPILTM 498
TKE------EEEEELKKKKMFQLVVGTPAGGGYTSGDDARQFSGNP-----------APTLDYTLVK---------DVGDQRSLLLNLAP 485

PTSPEYTMVDGVDWKNSLFLKPNTPTTQQKAAMKTLPTAEGYLTPDLLDNITPN- 580
PISPEYTIIDGVDWKNSLLLKPNTPTAP--------------------------- 539
PTSPEYTMVDGVDWKNSLLLKPNTPTAPQKAAVKTLPTPEEYLTPDLLDNVTP-- 569
PPSPDYTMVDAVDWTNGLLLKPNTPTAPQKAAAKTLFTPVGYLTPDLLDNITP-- 554

553PTPPEYTMVDGVGWKDSLLLKTSSATESSFAAPKSGPTPEGYWTPDLLHSITTNK

PDP---------AHTKPLPLACSAQVGP--APTKPLPLPAGYLTPDLLASMSP-- 527
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图 4    翘嘴鲌GHR2基因编码氨基酸序列和其他鱼类比较

Fig. 4    Amino acid sequences encoded by C. alburnus GHR2 gene are compared to other fish species
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图 5    基于GHR1及GHR2氨基酸序列构建的系统进化树

Fig. 5    Phylogenetic tree based on the amino acid sequences of GHR1 and GHR2
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图 6    翘嘴鲌GHR2中4个多态性位点的等位基因频率

Fig. 6    Allele frequencies of 4 microsatellite loci in GHR2 gene of C. alburnus
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重相关。GHR2和GHR1长度相差不大，但其SNP
位点数目明显多于GHR1，表明GHR1在吉富罗非

鱼体内发挥着更重要的作用。陶文静等 [29]对5尾
鲤的4个GHR基因进行检测，共找到38处SNPs位
点 , 其中5个SNP位点可使用PCR-RFLP方法检测。

而其余SNP位点由于附近GC含量不合适，加上

鲤基因组存在2套基因 [23]，采用4引物方法检测另

外的SNP位点效果也不理想。仅对这5个位点进

行了检测，发现均与增重显著相关。在这5个位

点中，增重快的基因型除了1个位点为杂合型外，

其余均为纯合型，说明不一定越杂合越有生长

优势 [29]。半滑舌鳎GHR1外显子8和9中各存在1个
SNP位点。位于外显子 8的 (G1357A)SNP位点，

GG型个体由于产生了新的CpG位点，提高了甲

基化水平，与另外2个基因型的GHR1表达和生长

性状均具有显著区别 [30]。除了SNP位点外，功能

基因序列中的SSR也有可能与生长性状相关联，

翘嘴鲌 [31]和尼罗罗非鱼 [32]的GH侧翼均发现了与

表 3    4个微卫星位点在120尾翘嘴鲌中的多态性信息

Tab. 3    Polymorphism information for four microsatellite loci in 120 individuals of C. alburnus

位点

loci
观测等位基因数

Na

有效等位基因数

Ne

多态性信息含量

PIC
观测杂合度

Ho

期望杂合度

He

香农指数

I

Cal-GHR2-1   6     3.754 0.694 0.483 0.737 1.477

Cal-GHR2-2   4     1.597 0.344 0.233 0.375 0.705

Cal-GHR2-3 18     9.456 0.885 0.899 0.898 2.406

Cal-GHR2-4 17     8.541 0.874 0.742 0.887 2.410

平均　average 11.25 5.837 0.699 0.589 0.724 1.750

表 4    翘嘴鲌GHR2基因中4个微卫星位点不同基因型与生长性状的关联分析

Tab. 4    Association analysis between growth traits and different genotypes of 4 microsatellite loci in GHR2 of C. alburnus

位点

loci
基因型

genotype
频率/%

frequency
体长/cm

body length
体质量/g

body weight

Cal-GHR2-1 341/341 10.0 17.800±0.496ab 65.400±5.539

341/345   7.5 16.859±0.793ab 58.833±8.619

341/347   8.3 17.071±0.634ab 56.300±7.109

341/349 10.8 15.510±1.426a 54.677±9.138

343/343   5.8 16.477±1.379ab 58.371±15.889

345/345 30.0 18.035±0.499b 70.528±6.203

345/349   9.2 16.951±1.014ab 60.809±9.464

Cal-GHR2-2 201/205 11.7 18.561±0.848a 76.343±9.141a

205/205 65.0 16.698±0.355b 57.276±3.125b

205/209   8.3 18.132±1.192ab 76.230±15.305ab

209/209   5.0 18.652±0.959ab 81.833±14.554ab

Cal-GHR2-3 220/232   5.0 16.600±1.172ab 56.533±12.416

230/232 10.8 16.837±0.634ab 56.877±7.539

232/236   9.2 14.388±1.398a 43.064±4.822

236/238   8.3 17.584±0.927b 63.650±9.340

Cal-GHR2-4 391/391 13.3 17.029±1.278 71.581±8.816a

391/393   5.0 15.573±0.927 44.333±8.076b

注：同列中上标字母不同表示差异显著(P<0.05)
Notes: different superscripts within the same column denote significant differences (P<0.05)
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生长相关的微卫星位点。倪静等 [12]在牙鲆GHR基
因5'端启动子区发现一个微卫星标记，该标记在

2个群体不同基因型中的生长性状有显著差别。

本实验在翘嘴鲌GHR1和GHR2中都发现了微卫星

序列，但GHR1基因中的2个微卫星位点在所研究

的群体中均没有多态性。其中GHR1第1外显子编

码序列中的(CT)6微卫星位点在团头鲂对应位置

也存在。GHR2基因中的4个微卫星位点均具有多

态性，经初步研究，发现均与生长性状相关。

虽然候选基因关联性分析在水产动物中发

展较快，但与人类医学上的关联分析相比还不

够深入。其中较为关键的是对于样本群体的质

量控制没有形成共识。奠基者效应、交配方式

和选择作用等因素都会对关联分析造成影响 [33]。

关联分析所采用的样本往往需要具有相同的遗

传背景，如果存在群体层化(population stratification)
即存在亚群，得到的多态性位点与性状间的相

关性可能并非由功能性等位基因引起。因此在

关联分析前，需要采用一定数量与目的基因座

不连锁的标记进行遗传结构分析，如果在群体

内存在亚群，可以进行分层矫正，从而提高结

果的准确性[34]。样本数量对统计结果有很大的影

响，较少的样本量会忽视群体中稀有基因对于

性状的影响。本实验由于样本量较少，Cal-GHR2-
4位点中有很多稀有基因型低于5%而被排除在统

计分析之外。数量性状往往受多个微效基因组

成的复杂分子网络控制，因此同时针对多个基

因进行分析更为科学。随着全基因组测序技术

的发展，对于基因调控通路的研究变得更为容

易，这使候选基因关联法更便于开展[35]。本实验

在获得翘嘴鲌2个GHR基因序列的基础上，对其

中的微卫星进行了初步分析。这些微卫星在用

于个体识别的同时，也可与性状关联进行分析，

为翘嘴鲌的选育提供基础数据。
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Molecular characterization of two growth hormone receptor genes, and
association analysis between microsatellite polymorphism and

growth traits in the topmouth culter (Culter alburnus)

LIU Shili 1,2,3,     JIA Yongyi 1,     LIU Jialin 1,4,     ZHENG Jianbo 1,     CHI Meili 1,    
CHENG Shun 1,     JIANG Wenping 1,     GU Zhimin 1*,     ZHAO Jinliang 2,3*

(1. Key Laboratory of Freshwater Aquatic Animal Genetic and Breeding of Zhejiang Province,
Key Laboratory of Healthy Freshwater Aquaculture,

Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Zhejiang Institute of Freshwater Fisheries, Huzhou    313001, China;
2. Laboratory of Freshwater Fisheries Germplasm Resources,

Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Shanghai Ocean University, Shanghai    201306, China;
3. Shanghai Engineering Research Center of Aquaculture, Shanghai Ocean University, Shanghai    201306, China;

4. School of Life Science, Nanjing Normal University, Nanjing    210000, China)

Abstract: To better study the structure and function of the growth hormone receptor (GHR) of the topmouth culter,
Culter alburnus,  the DNA sequences of GHR1 and GHR2 were cloned based on mRNA data from the transcrip-
tome of C. alburnus. Bioinformatics analysis was performed and the polymorphic microsatellite loci in the GHRs
were tested in 120 samples which were bred in the same batch and cultured in the same pond. The full length of
GHR1 cDNA is 3 498 bp, with an open reading frame (ORF) of 1 818 bp, and a 605 amino acid residue encoded
protein. The full length of GHR2 cDNA is 1 743 bp, and with an ORF of 1 743 bp, and a 580 amino acid residue
encoded  protein,  the  amino  acid  sequences  of  GHR1  and  GHR2  both  comprised  a  signal  peptide,  extracellular
region, transmembrane region, and intracellular region, and are 37.2% similar. There were marked differences in
their structures. GHR1 has seven cysteine residues in its extracellular region of GHR1, but GHR2 has only five.
GHR1 has three N-glycosylation sites more than GHR2. In the intracellular domain, there are 10 tyrosine residues
in GHR1, but only 5 in GHR2, indicating that the two proteins may have different biological functions. Homolog-
ous amino acid sequence alignment showed that  the GHRs are highly conserved with GHRs from other Cyprin-
idae. There were both 9 introns in the GHRs of C. alburnus, the length of intron 1 and 2 in GHR1 is over 10 kb so
that  they were not  amplified in this  experiment.  Six microsatellite  loci  were found in the obtained sequence:  the
microsatellite locus (CT)6 in the exon 2 of GHR1 was located in the signal sequence coding region, and no poly-
morphism of the (AC)5 in intron 8 was detected; there were four microsatellite loci in GHR2, including (TG)5 in
intron  1,  (TATC)5(AT)15(AC)11(AT)14(TG)6 and  (TA)15 in  intron  7,  which  belonged  to  highly  polymorphic  loci
(PIC > 0.5). The (GAAG)5 microsatellite loci in intron 6 was moderately polymorphic (PIC = 0.463). The number
of genotypes detected using two microsatellite loci in intron 7 was 50 and 61, respectively, which had good poten-
tial for individual identification. Correlation analysis indicated that the four polymorphic microsatellite loci were
all  closely related to the growth traits.  The cloning and the characterization of microsatellites of GHR gene may
provide  a  reference  for  further  study  of  its  biological  function  and  molecular  marker  assisted  breeding  in C.
alburnus.
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