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摘要：为利用基因分型测序 (GBS)技术对三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其杂交子代的遗传
结构进行分析。本研究采用 GBS技术对三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其杂交子代 (F1)共
6个个体的鳍条提取总 DNA进行双酶切简化基因组测序，使用 Stacks软件构建 SNP比
对参考基因组进行分析。结果显示，6个个体共产生 clean data 7.01 GB，平均每个样品
1.17 GB；将所有样本作为一个群体检测 SNP变异，共检测出 SNP位点 399 145个，质控
过滤后得到 SNP位点 97 911个。基于亲本及其子代的 SNP位点分析表明，亲本及其子
代的平均观测杂合度 (Ho)为 0.339 4，平均期望杂合度 (He)为 0.285 3，平均多态性信息
含量 (PIC)为 0.273 7，平均核苷酸多样性 (Pi)为 0.372 7，平均最小等位基因频率 (MAF)
为 0.247 2，平均可分型样品比例 (genotype rate)为 93.94%。遗传分化指数和遗传距离分
析结果表明，三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其杂交子代间的分化指数为 0.309 6~0.894 0，
遗传距离为 0.370 5~2.244 3。使用最大似然 (ML)法构建的系统进化树显示，三角鲂、翘
嘴鲌、蒙古鲌及其杂交子代区分明显。本研究通过对三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其杂交
子代的遗传结构分析，将为鲂鲌鱼类的杂交选育提供更多的遗传学数据。

关键词: 三角鲂；翘嘴鲌；蒙古鲌；杂交；单核苷酸多态性；基因结构；基因分型测序
中图分类号: Q 959.4; S 917.4 文献标志码: A

 
 

鲂鲌鱼类均隶属于鲤形目 (Cypriniformes)鲤
科 (Cyprinidae)鲌亚科 (Cultrinae)。鲂通常指鲌亚

科中鲂属 (Megalobrama)物种，主要包括三角鲂

(M. terminalis)、团头鲂 (M. amblycephala)、广东

鲂 (M.  hoffmanni)等；鲌通常指鲌亚科中鲌属

(Culter)和红鲌属 (Chanodichthys)物种，主要包

括红鳍鲌(C. erylhropterus)、翘嘴鲌(C. alburnus)、
蒙古鲌 (C.  mongolicus)、达氏鲌 (C.  dabryi)等 [1]。

鲌亚科中主要经济鱼类也集中于鲂、鲌鱼类中，

其中，三角鲂、团头鲂、翘嘴鲌的养殖已形成较

大规模，在一些地方成为区域性特色养殖品种[2-3]，

据 2016年统计，在浙江杭州、金华等地区，钱

塘江三角鲂的养殖面积已超 6.67 km2 [4]。

远缘杂交是水生动物种、属、亚科甚至科

之间进行育种的重要手段之一，可以把亲本的

优势性状结合到一起，从而获得优良杂交新品
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种 [5]。以往的研究表明，通过远缘杂交，许多鱼

类物种不仅获得了更好的生长优势，如尼罗罗

非鱼 (Oreochromis  niloticus)×奥利亚罗非鱼  (O.
aureus)[6]、 黑 鲍  (Haliotis  rubra)×平 滑 鲍 螺  (H.
laevigata)[7] 和北极红点鲑  (Salvelinus  alpinus)×利
文鳟  (Salmo trutta)[8] 等，一些杂交子代的抗逆性

也得到了显著提高 [9]。已有的鲂鲌远缘杂交的研

究结果均表明，鲂鲌鱼类杂交子代具有显著的杂

种优势，如生长快、饲料利用率高、肌肉品质

好和肌间刺显著减少等 [10-17]。但目前对鲂鲌鱼类

杂交的遗传结构分析仍相对有限 [18-21]，主要研究

分别集中在随机扩增多态性 DNA (random ampli-
fied polymorphic DNA, RAPD)、序列相关扩增多

态 性 (sequence  related  amplified  polymophism,
SRAP)和微卫星标记等分析上，而对于单核苷酸

多态性 (single nucleotide polymorphism, SNP)标记

则研究得较少。单核苷酸多态性是基于单核苷

酸的突变，在基因组中数量多、分布广，且具

有相对较高的遗传稳定性，在动物遗传育种及

遗传多样性评估中有着重要作用[22]，而基因分型

测序 (genotyping by sequencing, GBS)技术则给大

量高质量 SNP的获取提供了便利。作为一种高

通量测序技术，GBS技术适用于不同种生物的

种群研究、种质鉴定和辅助育种，相比于重测

序，GBS以部分基因组信息代表全基因组信息，

操作简便，降低了测序成本，同时又可以获得

大量的 SNP信息，如董世武等 [23] 利用GBS技术

对梅花鹿  (Cervus nippon)、马鹿  (C. elaphus)及其

杂交后代进行测序，获得了 31 630个 SNP标记；

Shen等[24] 利用GBS技术对草鱼 (Ctenopharyngodon
idella)测序，获得了 43 310个 SNP标记。

鲂鲌鱼类作为不同的物种，其基因组中一

定包含着物种之间相互区别的遗传信息，只在

亲本间存在的微小遗传信息差异 (如单核苷酸的

突变)会伴随杂交传递给子代，使之在单核苷酸

水平上显现出来。因此，本研究选择用 SNP作

为分子标记对三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其杂交

子代进行遗传多样性分析，而大量高质量的 SNP
则利用 GBS技术获得。通过对三角鲂、翘嘴鲌、

蒙古鲌及其杂交子代 SNP标记的挖掘、遗传结

构的分析，以期为三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其

杂交子代的鉴别提供理论依据，也将为鲂鲌鱼类

的杂交选育提供更多的遗传学数据，如为构建

高密度遗传图谱提供 SNP标记，筛选性状关联

SNP标记等。 

1    材料与方法
 

1.1    实验材料

三角鲂 (SJF)、翘嘴鲌(QZB)、蒙古鲌(MGB)
原始亲本均采自于钱塘江，并于杭州市农业科学

研究院水产研究所养殖池塘中保种繁育。三角

鲂 (♀)×翘嘴鲌 (♂)(ZJFB-1)、三角鲂 (♂)×翘嘴鲌

(♀)(ZJFB-3)和三角鲂 (♀)×蒙古鲌(♂)(ZJFM)杂交

子代，采用人工杂交方法获得。各取三角鲂、

翘嘴鲌、蒙古鲌及杂交子代 1尾，均为 3龄鱼，体质

量 800~1 000 g，采集胸鳍后用无水乙醇保存，基

因组 DNA的提取采用传统的苯酚-氯仿提取法[25]。 

1.2    文库构建、测序及数据质控

GBS测序文库构建参照UGbS-Flex分析方法[26]

进行，用 PstI/MspI对基因组 DNA进行双酶切，

酶切后的片段两端用 T4 连接酶加接头和 barcode，
采用磁珠回收系统回收片段大小，对回收片段

使用高保真酶进行 PCR扩增，构建好的文库混

合后，交由上海欧易生物科技有限公司进行测

序，测序采用 Illumina Hiseq Xten进行，测序方

式为双末端测序 (paired-end, 2×150 bp)。对原始

下机数据 (Raw Reads)进行数据的质控过滤，质

控步骤：利用 FastQC对 Raw Reads进行检测，

确保数据质量满足分析要求；使用 Stacks软件包[27]

中的 process_radtags程序，去除混池下机Raw Reads
含有接头序列的 Reads，并依据建库样品与 bar-
code对应关系拆分为单样品Raw Reads；使用 Fastx-
toolkit软件包中的 fastx_trimmer程序，去除酶切

位点序列以及 3′端 FastQC质控质量分数小于 20
的所有碱基，得到 Clean Reads。 

1.3    SNP分析
 

　　SNP比对参考基因组的构建　　使用 Stacks
软件中的 Ustacks程序对每个样品聚类，之后使

用 ASUstacks方法对聚类结果进行处理。通过

Blastn软件剔除相似度大于 98%的标签，并选取

至少 50%个体共有的标签，构建 SNP比对参考

基因组。 

　　样品测序结果评估　　使用 Bowtie2软件[28]

将 Clean Reads比对到 SNP比对参考基因组上，

通过比对率检测样品与参考基因组的相似程度。

一般比对率越高，相似程度越高，比对率偏低

的原因可能是物种与参考基因组差异较大或样
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品存在外源污染。根据比对结果统计样品测序

深度信息并计算对 SNP比对参考基因组的覆盖度。 

　　SNP检测　　基于样品与 SNP比对参考基

因组的比对结果，利用 GATK软件 [29]Haplotype-
Caller程序生成每个样品 gVCF文件，再通过GATK
软件GenotypeGVCFs程序进行群体SNP检测。对得

到的群体SNP数据，使用GATK软件SelectVariants
程序对预测结果进行筛选，得到初步 SNP结果。

为了降低 SNP检测的错误率，使用 VCFtools软
件 [30] 对获得的 SNP分型结果进行过滤，过滤条

件：Reads支持数不低于 4；剔除 MAF<0.01的位

点；剔除 SNP分型缺失率>20%的位点。过滤后

最终得到 SNP分型结果。 

1.4    遗传学分析
 

　　系统进化树分析　　将每个个体 SNP标记

首尾相连，如果缺失相应的位点，则用“-”代替。

获得的序列利用 IQ-TREE软件 [31] 基于 Maximum
Likelihood (ML)方法构建系统进化树，参数设置

为-m TVM+F、-st DNA、-bb 1000、-alrt 1000、-pers
0.5、 -nstop  100。进化树的可靠性通过 Ultrafast
Bootstrap法 [32] 进行检验 (重复 1  000次 )。利用

iTOL软件[33] 对系统进化树进行美化。 

　　主成分分析　　主成分分析 (PCA)是基于

个体基因组 SNP差异程度，按照不同性状特征

将个体按主成分聚类成不同的亚群，同时用

作和其他方法进行相互验证。使用 PLINK软件[34]

对获得的 SNP标记进行 PCA分析，得到影响最

大的 2个特征向量。 

　　遗传结构分析　　首先对基因组 SNP进行

过滤，过滤条件：仅选取 SNP标记；剔除最小

等位基因频率<0.05的位点；通过 PLINK软件选

取不存在紧密连锁的位点。利用 Admixture软

件[35]，按照K=2~10进行群体结构分析，使用 Pong
软件[36] 进行聚类分析，绘制群体遗传结构图。 

　　遗传特征分析　　采用 VCFtools软件 [30] 分

别统计整个群体和个体内 SNP位点的观测杂合度

(Ho)、期望杂合度 (He)、多态性信息含量 (PIC)、核苷

酸多样性 (Pi)、最小等位基因频率 (MAF)和可分

型样品比例 (genotype rate)。使用 R包 GenePOP[37]

统计分析每个 SNP位点在所有个体中的 F-统计

指标 (Fis、Fst、Fit)，并计算样品间的遗传分化系

数 (Fst)和 Reynolds’遗传距离 (Reynolds’ genetic
distance，RD)。 

2    结果
 

2.1    测序数据及 SNP检测统计

GBS测序共得到测序数据 (Raw Reads) 7.60 GB，
其中 Q20>96%，Q30>91%。经数据质控过滤后，

得到高质量 reads 51 581 564条，高质量数据 7.01
GB，平均每个样品数据量 1.17 GB，质控后的数

据质量满足数据分析需要 (表 1)。构建的 SNP比

对参考基因组共有序列 155 140条，将所有样本

作为一个群体检测 SNP变异，共检测出 SNP位

点 399 145个，质控过滤后在 SNP比对参考基因

组 30 880条序列上共得到 SNP位点 97 911个，平

表 1    GBS测序数据统计

Tab. 1    Data statistics after genotyping by sequencing

样品

sample
原始测序数量

raw_reads
原始测序大小/GB

raw_base
有效测序数量

clean_reads
有效测序大小/GB

clean_base
≥Q20% ≥Q30%

比对率/%
ratio

平均测序深度

average depth
覆盖度/%

coverage rate

ZJFB-1 8 222 838 1.21 8 222 838 1.12 96.74 91.64 64.00 19.34 87.54

ZJFB-3 8 838 196 1.30 8 838 196 1.20 97.27 92.69 68.23 21.86 88.64

ZJFM 8 701 458 1.28 8 701 458 1.18 97.32 92.79 60.88 22.26 76.04

SJF 9 090 194 1.34 9 090 194 1.24 97.53 93.33 68.8 32.18 62.31

QZB 8 406 272 1.24 8 406 272 1.14 97.24 92.65 64.18 29.13 59.38

MGB 8 322 606 1.23 8 322 606 1.13 97.08 92.34 54.66 29.58 48.43

注：ratio表示样品测序数据比对到SNP比对参考基因组的百分率，average depth表示平均测序深度，cover表示样品测序数据对SNP比对参考基

因组的覆盖度。SJF为三角鲂，QZB为翘嘴鲌，MGB为蒙古鲌，ZJFB-1为三角鲂(♀)×翘嘴鲌(♂)杂交子代，ZJFB-3为三角鲂(♂)×翘嘴鲌(♀)杂
交子代，ZJFM为三角鲂(♀)×蒙古鲌(♂)杂交子代，下同

Notes: ratio represents the percentage of sample sequencing data compared to the reference genome for SNP analysis, average depth represents the
average sequencing depth, and cover represents the coverage of the sample sequencing data for the reference genome for SNP analysis. SJF indicates M.
terminalis; QZB indicates C. alburnus; MGB indicates C. mongolicus; ZJFB-1 indicates the hybrids of M. terminalis(♀)×C. alburnus(♂); ZJFB-3
indicates the hybrids of M. terminalis(♂)×C. alburnus(♀); ZJFM indicates the hybrids of M. terminalis(♀)×C. mongolicus(♂), the same below
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均变异率为 0.006 3/kB，样品的平均测序深度达

到 19以上。 

2.2    遗传多样性分析

将所有样本作为一个群体检测 SNP变异，根

据得到的 SNP位点，对三角鲂、翘嘴鲌、蒙古

鲌及其杂交子代的 Ho、He、PIC、Pi、MAF和

genotype rate进行分析，从而评价亲本及其子代

的遗传多样性以及对亲本及其子代的分型率。基

于 SNP位点分析表明，亲本及其子代的平均 Ho

为 0.339 4，平均He 为 0.285 3，平均PIC 为 0.273 7，
平均Pi 为 0.372 7，平均MAF为 0.247 2，平均 geno-
type rate为 93.94%。从 genotype rate可见，利用

GBS技术获得的 SNP标记，可以很好地区分三

角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其杂交子代，对亲本及

其子代的区分度可以达到93.94%。SNP位点在亲

本及其子代的 PIC 为 0.273 7，>0.25，表明利用

GBS技术获得的 SNP标记在三角鲂、翘嘴鲌、

蒙古鲌及其杂交子代中呈现出中度多态性[38]。 

2.3    遗传分化分析

对三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其杂交子代

进行了主成分分析 (图 1)，结果可见三角鲂、翘

嘴鲌、蒙古鲌及其杂交子代分别聚在不同的点，

除了鲂鲌杂交子代 ZJFB-1和 ZJFB-3聚类点靠得

比较近，表明三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其杂交

子代间存在明显的遗传分化，而杂交子代 ZJFB-1
和 ZJFB-3间遗传分化不是十分明显。基于不同

群体间的 Fst 和 RD的结果，三角鲂、翘嘴鲌、

蒙古鲌及其杂交子代间的 Fst 为 0.309 6~0.894 0，
RD为 0.370 5~2.244 3(表 2)，其中亲本间，即三

角鲂、翘嘴鲌和蒙古鲌之间，Fst 和 RD均处于

相对较高水平，为 0.845 1~0.894 0，RD >1.8，而

2个三角鲂和翘嘴鲌的杂交子代之间的 Fst 和 RD
最低，三角鲂 (♀)×蒙古鲌(♂)杂交子代的 Fst 和

RD则稍高于三角鲂×翘嘴鲌  2个杂交子代。该

结果与系统进化树的分析结果基本一致 (图 2)。
进化树分析结果表明，蒙古鲌聚为一支，三角

鲂 (♀)×蒙古鲌(♂)杂交子代聚为一支，三角鲂、

翘嘴鲌及其杂交子代则聚为一大支。在这个大的

分支中，三角鲂首先分化出来，单独聚为一支，

之后三角鲂 (♀)×翘嘴鲌(♂)杂交子代再分化出来，

最后三角鲂 (♂)×翘嘴鲌(♀)杂交子代和翘嘴鲌再

分化开。利用 Admixture软件 [35]，根据 CV值筛

选最优 K值，当 K=6时为最优。但结合样品信

息，最优 K值应为 3，即所有样品划分为 3个亚

群，并绘制了遗传结构图 (图 3)，该遗传结构图

进一步佐证了系统进化树的分析结果，从该图

可见，3个亲本划分为 3个亚群，三角鲂×翘嘴
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图 1    三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其杂交子代的主成分分析

Fig. 1    Principal component analysis of M. terminalis, C. alburnus, C. mongolicus and their hybrids
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鲌杂交子代由三角鲂、翘嘴鲌 2个亚群杂交获得，

三角鲂 (♀)×蒙古鲌(♂)杂交子代则由三角鲂、蒙

古鲌 2个亚群杂交获得。 

3    讨论

鲂鲌远缘杂交研究已开展多年，主要围绕

团头鲂和翘嘴鲌杂交开展并取得了可喜的结

果 [10-14,18-19,21]，但对于三角鲂和翘嘴鲌以及三角鲂

和蒙古鲌的杂交研究还相对较少，已有的报道则

主要集中在三角鲂和翘嘴鲌及其杂交子代的形态

特征、生长性能和肌肉营养成分等方面 [15-17]，而

基于 SNP标记对三角鲂和翘嘴鲌以及三角鲂和

蒙古鲌的杂交研究尚未见报道。已有的鲂鲌杂交

分子标记研究相关报道表明，RAPD标记可用于

翘嘴鲌(♀)×团头鲂 (♂)杂交 F1 及其父母本的鉴

别 [18]。SRAP标记则未发现翘嘴鲌(♀)×团头鲂 (♂)
杂交 F1 特异性条带 [19]。在三角鲂、团头鲂和翘

嘴鲌及其杂交子代中，微卫星标记 TTF3、TTF4、
TTF10和 Mam25可用于团头鲂、三角鲂、翘嘴

鲌、团头鲂 (♀)×翘嘴鲌 (♂)、三角鲂 (♀)×翘嘴鲌

(♂)的鉴别 [20]。在团头鲂和翘嘴鲌及其杂交子代

以 及 回 交 子 代 中 ， 微 卫 星 标 记 Me.Am._15、
Me.Am._1、TTF01、Mam25可用于团头鲂 (MA)、
翘嘴鲌(CA)、团头鲂 (♀)×翘嘴鲌 (♂)杂交 F2 (MC-
F2)、团头鲂 (♀)×MC(♂)回交F2 (BC1-F2)、翘嘴鲌

♀×MC♂回交 F2 (BC2-F2)的鉴别 [21]。而以上报道

均 缺 乏 对 正 反 交 子 代 的 鉴 别 研 究 ， 在 乌 鳢

(Channa argus)和斑鳢 (C. maculata)的自交与杂

表 2    三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其杂交子代的遗传分化系数和遗传距离表

Tab. 2    Genetic differentiations and distance of M. terminalis, C. alburnus, C. mongolicus and their hybrids

样品　sample ZJFB-1 ZJFB-3 ZJFM SJF QZB MGB

ZJFB-1 0.370 5 0.597 5 0.751 6 0.786 4 1.312 3

ZJFB-3 0.309 6 0.582 7 0.749 1 0.758 0 1.309 3

ZJFM 0.449 8 0.441 6 0.737 7 1.164 4 0.727 1

SJF 0.528 4 0.527 2 0.521 8 2.056 5 2.244 3

QZB 0.544 5 0.531 4 0.687 9 0.872 1 1.865 0

MGB 0.730 8 0.730 0 0.516 7 0.894 0 0.845 1

注：下三角为样品间遗传分化系数，上三角为样品间遗传距离

Notes: the lower triangle is the genetic differentiation coefficient between groups, and the upper triangle is the genetic distance between groups

SJF

MGB

ZJFM

ZJFB-1

ZJFB-3

QZB
100

100
100

0.01

 
图 2    三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其杂交子代的系统进化树

Fig. 2    Phylogenetic tree of M. terminalis, C. alburnus, C. mongolicus and their hybrids

K=3

MGB QZB SJF ZJFB-1 ZJFB-3 ZJFM

平均相似度　Avg. pairwise similarity: 0.999

 
图 3    三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其杂交子代的遗传结构图

红色、粉色和蓝色色块分别代表蒙古鲌、翘嘴鲌和三角鲂

Fig. 3    Genetic structure of M. terminalis, C. alburnus, C. mongolicus and their hybrids
Red, pink, and blue color blocks represent C. mongolicus, C. alburnus, and M. terminalis
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交研究中，微卫星标记不能区分杂交鳢中正交

组合和反交组合 [39]。而本研究基于 GBS技术开

发的 97 911个 SNP标记则可以很好地区分三角

鲂、翘嘴鲌和蒙古鲌及其杂交子代，对亲本及其

子代的区分度达到了 93.94%。董世武等 [23] 利用

GBS技术开发的 31 630个 SNP标记对梅花鹿、

马鹿及其杂交后代的鉴别也获得了满意的结果。

UGbS-Flex分析方法 [26]，可以不用考虑研究

物种的育种、倍性以及是否有参考基因组等情

况，却可以更有效地识别 SNP位点。因此，本

研究可以将三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其杂交子

代作为一个群体检测 SNP变异。遗传多样性和

遗传潜力可通过 He、Ho 和 PIC 等遗传参数反映[40]。

杂交鱼表现性状会产生杂交优势，具有比双亲

更为丰富的多态性[41]。基于微卫星对团头鲂 (♀)×
翘嘴鲌(♂)、三角鲂 (♀)×翘嘴鲌(♂)的遗传结构分

析表明，杂交使得三角鲂、团头鲂和翘嘴鲌的杂

交子代具有更高的遗传多样性和明显的杂交优

势[20]。基于UGbS-Flex分析方法[26] 所得到的 97 911
个 SNP标记在三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及其杂

交子代中也具有明显的多态性。但亲本及其子

代间测序样品数量较少，而样本数量对遗传参

数的影响也较大[42]，使得本研究中亲本及其子代

的 Ho 及 He 值都相对偏低。虽然本研究中亲本及

其子代间测序样品数量较少，对部分遗传多样

性参数会产生一定的影响，但总体而言，本研

究所得结果达到了对三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及

其杂交子代遗传结构分析的目的，所获得的

97 911个 SNP标记能够很好地区分三角鲂、翘

嘴鲌和蒙古鲌及其杂交子代。由于 GBS分析方

法与传统分子标记方法，如微卫星标记等，有

较大不同，基于 GBS分析方法所获得结果无法

与传统分子标记方法直接进行比较[43]，如本研究

中 Ho 及 He 值等遗传参数偏低，也可能由于分析

方法的差异造成。但是，GBS分析方法所获得

SNP标记数量多，相对传统分子标记，能够更好

地代表全基因组的遗传信息，因此具有更高的

准确性和稳定性[43]。

利用 ML法对三角鲂、翘嘴鲌、蒙古鲌及

其杂交子代进行系统进化树分析，通过系统进

化树分析结果可见，三角鲂×翘嘴鲌的 2个杂交

子代间的遗传距离最近，三角鲂 (♀)×蒙古鲌(♂)
杂交子代的遗传距离则稍高于三角鲂×翘嘴鲌  2
个杂交子代，而三角鲂、翘嘴鲌和蒙古鲌等亲本

间遗传距离较远。遗传分化指数和遗传距离分

析，以及遗传结构分析也均支持以上结果。该

结果与基于微卫星对三角鲂、团头鲂和翘嘴鲌及

其杂交子代的分析结果类似[20]。此外，从系统进

化树中可见，三角鲂×翘嘴鲌  2个杂交子代都倾

向于与母本优先聚类，但从遗传结构图上看，

没有显著差异。而从遗传分化指数和遗传距离

比较上看，三角鲂 (♀)×翘嘴鲌 (♂)杂交子代稍偏

向母本，三角鲂 (♂)×翘嘴鲌 (♀)杂交子代稍偏向

父本，三角鲂 (♀)×蒙古鲌 (♂)杂交子代稍偏向父

本。从遗传结构图上也可直观看出，三角鲂

(♀)×蒙古鲌 (♂)杂交子代稍偏向父本。基于对三

角鲂、翘嘴鲌杂交子代形态特征的判别分析，三

角鲂、翘嘴鲌杂交子代在尾柄高/全长、尾长/全
长、眼径/全长等指标上与其亲本之间差异显著；

对消化道长 /体长的测量发现，三角鲂 (♀)×翘嘴

鲌  (♂)杂交子代 (2.07)更接近于母本 (3.54)，而

三角鲂 (♂)×翘嘴鲌  (♀)杂交子代 (1.48)则更接近

父本 (1.23)。郭洪洪等 [16] 对三角鲂 (♀)×翘嘴鲌

(♂)杂交子代可数和可量性状的研究表明，背鳍

和臀鳍 2个性状为偏父本性状，侧线鳞、侧线上

鳞和侧线下鳞 3个性状偏向母本；可量性状有 7
个性状分别与父母本有显著性差异，平均杂种

指数为 51.61，接近理想的中间值。远缘杂交获

得的杂交子代的形态变异较大[16]，有的偏向于亲

本一方，有的近于中间型，这可能是远缘杂交

双亲的遗传物质对子代的贡献不对等的缘故 [19]。

由此可见，杂交子代的亲本偏向性都不是很大，

但继承亲本的遗传物质存在差异性，这为定向

育种提供了一定帮助[20]。
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Genetic structure analysis of Megalobrama terminalis, Culter alburnus,
Chanodichthys mongolicus and their hybrids based on

genotyping by sequencing

LIU Kai 1,     FENG Xiaoyu 1,     SHEN Yubang 2,     MA Hengjia 1,    
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(1. Institute of Fishery Science, Hangzhou Academy of Agricultural Sciences, Hangzhou    310024, China;
2. Key Laboratory of Freshwater Aquatic Genetic Resources, Ministry of Agriculture and Rural Affairs,

Shanghai Ocean University, Shanghai    201306, China)

Abstract: Distant hybridization is an essential means of breeding among aquatic animal species, genera,
subfamilies, and even families, combining parents’ dominant traits to obtain excellent new hybrid variet-
ies. Previous studies on Megalobrama and Culter’s distant hybridization show that Megalobrama and Culter’
s hybrid offspring have significant heterosis. However, the analysis of the genetic structure of the fish
hybridized  from Megalobrama and Culter  is still  relatively limited, and there is little research on single nucle-
otide polymorphism markers (SNPs). This study aims to analyze the genetic structure of Megalobrama terminalis,
Culter  alburnus, Chanodichthys  mongolicus,  and  their  hybrids  by  high-quality  SNPs obtained  by  genotyping  by
sequencing  (GBS)  technology.  In  the  study,  the  total  DNA  extracted  from  the  fin  strips  of  6  individuals  that
included M. terminalis, C. alburnus, C. mongolicus,  and their hybrids (F1), was double digested. Simplified gen-
ome sequencing was performed using Stacks software to construct a reference genome for SNP comparison. As a
result, six individuals produced 7.01 GB of clean data, with an average of 1.17 GB per sample. All samples were
used as a group to detect SNP mutations. A total of 399 145 SNP sites were detected. After quality control filter-
ing,  97  911  SNP  sites  were  obtained.  SNP  analysis  indicated  that,  of  parents  and  their  hybrids,  the  average
observed heterozygosity  was  0.339  4.  The  average  expected  heterozygosity  was  0.285  3.  The  average   poly-
morphic information content was 0.273 7, average nucleotide diversity was 0.372 7, the average minimum allele
frequency  was  0.247  2,  and  the  average  genotyping  rate  was  93.94%.  The  principal  component  analysis  (PCA)
showed that M. terminalis, C. alburnus, C. mongolicus, and their hybrids clustered at different points, but the clus-
tering  points  of  the  two  hybrids  of M.  terminalis  and C.  alburnus were  close.  The  PCA ’s  result  indicated
apparent genetic differentiation among M. terminalis, C. alburnus, C. mongolicus, and their hybrids. Based on
the genetic differentiation index and genetic distance between different populations, the results show that the dif-
ferentiation indexes between M. terminalis, C. alburnus, C. mongolicus, and their hybrids are 0.309 6-0.894 0, and
the  genetic  distance  is  0.370  5-2.244  3.  The  phylogenetic  tree  constructed  using  the  maximum likelihood  (ML)
method shows that M. terminalis, C. alburnus, C. mongolicus, and their hybrids are distinguished. C. mongolicus
firstly formed a new branch. M. terminalis (♀) × C. mongolicus (♂) was separated as a single branch. However, M.
terminalis, C. alburnus, and their hybrids formed a broad branch. In this big branch, M. terminalis first differenti-
ated and formed a separate branch. M. terminalis (♀) × C. alburnus (♂) differentiated again. Finally, M. terminalis
(♂)  × C.  alburnus  (♀)  differentiated.  The  genetic  structure  diagram  further  supports  the  analysis  results  of  the
phylogenetic tree. The three parents are divided into three subgroups. The hybrids of M. terminalis and C. alburnus
are obtained by crossing M. terminalis and C. alburnus. In comparison, the hybrids of M. terminalis (♀) × C. mon-
golicus  (♂)  are  obtained  by  crossing M.  terminalis  (♀)  and C.  mongolicus  (♂).  This  study  will  provide  more
genetic data for the hybrid breeding of M. terminalis, C. alburnus, and C. mongolicus, such as providing SNPs for
constructing a high-density genetic map and screening SNP s associated with traits.
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morphism; genetic structure; genotyping by sequencing

Corresponding author: XIE Nan. E-mail: n.xie@163.com

Funding projects: China Agriculture Research System (CARS-45-39); Hangzhou Agricultural & Social Develop-
ment  Research  Program (20162012A03);  Science  & Technology  Innovation  Program of  Hangzhou  Academy of
Agricultural Sciences (2019HNCT-01)

1316 水    产    学    报 45 卷

https://www.china-fishery.cn 中国水产学会主办    sponsored by China Society of Fisheries

https://www.china-fishery.cn

	1 材料与方法
	1.1 实验材料
	1.2 文库构建、测序及数据质控
	1.3 SNP分析
	SNP比对参考基因组的构建
	样品测序结果评估
	SNP检测

	1.4 遗传学分析
	系统进化树分析
	主成分分析
	遗传结构分析
	遗传特征分析


	2 结果
	2.1 测序数据及SNP检测统计
	2.2 遗传多样性分析
	2.3 遗传分化分析

	3 讨论

