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摘要 为获得与翘嘴鳜（Siniperca chuatsi）生长性状相关的分子标记，辅助选育鳜优良品种，基于翘嘴鳜生

长基因mstn和mtor的基因组DNA序列开展单核苷酸多态性（SNP）位点鉴定，并对这些位点进行生长性状的相

关性分析。结果显示，2个基因筛查到mstn-in2、mtor-in26和mtor-E11共 3个SNP位点，3个SNP位点多态信息

含量（PIC）为 0.280 8~0.372 9，在贵州和广东群体中均表现为中度多态性水平；标记-性状关联性分析显示：翘

嘴鳜贵州群体中，mstn-in2位点为GG基因型的个体，其全长、体长和体质量的平均值均显著高于该位点为CC
基因型的个体（P<0.05）。翘嘴鳜广东群体中，mstn-in2位点为GG基因型的个体，其全长、体长、体高和体质量

的平均值均显著高于该位点为CC基因型的个体（P<0.05）；mtor-in26位点为TT基因型的个体，其全长、体质量

和肥满度平均值均显著高于该位点为TC基因型和CC基因型的个体（P<0.05）。以上结果表明，mstn-in2位点

GG基因型和mtor-in26位点TT基因型为生长优势基因型，可将mstn基因和mtor基因作为翘嘴鳜分子标记辅助

育种的重要候选基因。
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鳜是一种原产于中国的经济鱼类，其肉质细嫩、

味道鲜美、营养价值高，深受人们喜爱。翘嘴鳜

（Siniperca chuatsi）是目前人工养殖鳜类最多的品

种，而生长速度是养殖翘嘴鳜经济效益的关键因素，

提高其生长速度有助于促进我国水产养殖业的健康

可持续发展。但苗种繁育过程中长期缺乏亲本选择

导致翘嘴鳜种质退化、生长速度下降。因此，迫切需

要培育优良的翘嘴鳜品种，以满足日益增长的翘嘴

鳜养殖产业需求。近年来，分子标记辅助育种技术

因其快速、准确、不受干扰的特点，为鱼类优良品种

选育提供了重要技术支持［1］。

从早期的特异扩增片段长度多态性（amplified 
fragment length polymorphism，AFLP）分子标记、简

单重复序列（simple sequence repeats，SSR）标记到单

核苷酸多态性（single nucleotide polymorphism，SNP）
标记等分子标记技术，已在多种鱼类生长性状相关

位点筛选、性别鉴定等遗传育种和种质资源保护领

域取得显著进展［2-4］。SNP 标记在基因组中数量庞

大，易于大规模检测，且具有高多态性，是一种辅助

育种的理想分子标记。标记-性状关联性分析是一

种通过比较SNP标记位点的基因型和选育物种目的

性状的表型，进行关联性分析的方法［5］。在群体中对

SNP 标记进行检验，若存在显著性差异，则说明该

SNP标记与目的性状存在关联［6］。在鳜中有关于 igf
和 gh 基因 SNP 分子标记和生长性状相关联的报

道［7-8］。花鲈（Lateolabrax maculatus）和齐口裂腹鱼

（Schizothorax prenanti）的研究同样证实，SNP 分子

标记与鱼类生长性状存在显著关联性［9-10］。

肌肉生长抑制素基因（myostatin，Mstn）最早在

小鼠中被发现［11］，在骨骼肌中表达量最高，主要功能

是抑制骨骼肌的生长，其突变或过表达均会影响个

体的生长［12］。在斑马鱼（Danio rerio）和白鲈（Mo⁃
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rone chrysops）等鱼类中，该基因（mstn）已被克隆［13］。

雷帕霉素靶蛋白（mechanistic target of rapamycin，
mTOR）是一种丝/苏氨酸激酶，可接收多种信号，包

括能量利用、营养代谢以及生长发育等［14］。此外，

mtor还参与了蛋白质翻译和基因转录等多种细胞内

的生物过程［15］，这些生物过程对机体的生长发育、营

养代谢等方面都起到了至关重要的作用。但在鳜中

尚未见对 mstn 和 mtor 基因 SNP 位点的鉴定及其性

状相关分子标记开发的报道。

本研究主要针对翘嘴鳜 mstn 和 mtor 基因，通过

直接分段扩增候选基因的方法，查找基因序列中的

SNP 位点，并采用标记-性状关联性分析的方法，鉴

定出翘嘴鳜生长性状相关分子标记，旨在为辅助选

育翘嘴鳜优良品种奠定基础。

1　材料与方法

1.1　实验样品采集

翘嘴鳜贵州群体 62 尾（幼鱼）和广东群体 88 尾
（成鱼），分别取自贵州关岭现代渔业种业园区和广

东省佛山市南海百容水产良种有限公司，翘嘴鳜群

体均健康且状态良好，每个群体均为同批次孵育并

在工厂化车间养殖，初始体质量为 17~20 g，其中贵

州群体投喂“越群源”牌鳜饲料养殖 2 个月，终末体

质量为（28.54±1.45） g；广东群体投喂海大鳜饲料

养殖 10 个月，终末体质量为（587.89±29.96） g。取

样时分别测量其全长、体长、体高、体质量等数据，

用于生长数据分析，并各取约黄豆粒大小的背部肌

肉，于-80 ℃冰箱保存，用于后续基因组 DNA 的

提取。

1.2　基因组DNA的提取

基因组DNA提取使用SteadyPure Universal Ge‐
nomic DNA Extraction Kit，具体方法步骤参考试剂

盒说明书，并用琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 提取

质量。

1.3　PCR 扩增和 SNP 位点分型

以翘嘴鳜肌肉DNA为模板，根据mstn（NCBI 登
录号：NC_058053.1）和 mtor（NCBI 登录号：NC_
058051.1）基因序列，利用 Primer Primier 5.0 软件设

计引物，对mstn基因设计 6对引物，mtor基因设计 21
对引物（表 1和 2），引物均由生工生物工程（上海）股

份有限公司合成。PCR扩增以广东和贵州个体基因

组 DNA 为模板，PCR 反应体系为 20 μL，其中 Mix 
Taq Buffer 加 10 μL，ddH2O 加 7 μL，上、下游引物各

1 μL，DNA1 μL；反应程序为：95 ℃预变性 5 min，
95 ℃变性 30 s，根据不同引物对应的退火温度退火

30 s，72 ℃延伸 30 s，程序循环 30 次，72 ℃延伸 10 
min，然后 4 ℃保持。合格的PCR产物混合样品测序

后，用 DNAMNA8软件比对序列，chromas软件查看

峰图，结合测序结果判定基因突变位点。通过NCBI 
BLAST查找突变位点信息，鉴定SNP位点。

1.4　遗传多样性和性状相关性分析

利用 Popgen32 软件对 SNP 位点进行等位基因

频率、基因型频率、观测杂合度（observed heterozy‐
gosity，Ho）、期望杂合度（expected heterozygosity，

He）、有效等位基因数（effective number of alleles，
Ne）和多态信息含量（polymorphism information con‐
tent，PIC）等遗传参数的分析。同时根据等位基因频

率计算出每一基因型的理论频数，从而进行群体

表1　mstn基因的6对引物信息

Table 1　The information of 6 pairs of primers of the mstn gene

引物名称 Primer code

mstn-1

mstn-2

mstn-3

mstn-4

mstn-5

mstn-6

产物大小/bp PCR size

977

371

395

815

892

872

引物序列（5'-3'） Primer sequence
F: CACAACCAGGCAGACACAGC
R: GTTCAGTGGCCATCATCATTATTGTCT
F: CCGAGTCCATCGTCCAGGTG
R: CAGTCCTTCCTCTCCAGGCTCT
F: GTAAGTTTTTAATTTCGCATTGTTTTTGGCA
R: CTGGAGAGAGACAGAGAAAGCAAAGG
F: GTGAGCTGAACCTTTATTTTACACTAAACG
R: CTGCAATGACAGAGCATGTGTGAA
F: CAACCATTCATGGAGGTGAAGATC
R: TTTCACTCTGAAAACATAACTTGAAAAATGA
F: CCAGGAATCCTCATGGACCTT
R: GAAACTTTATTTGTTAAAACAAGTATATAGAGTTGC
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Hardy-Weinberg平衡状态的卡方检验。

运用SPSS软件对SNPs位点的不同基因型与翘

嘴鳜生长性状进行单因素方差分析，以SNPs位点的

不同基因型作为因子，以翘嘴鳜的全长、体长、体高、

体质量和肥满度等生长性状作为因变量，检验不同

基因型之间在各生长性状之间表现出的差异性。

表2　mtor基因的21对引物信息

Table 2　The information of 21 pairs of primers of mtor gene

引物名称 Primer code

mtor-1

mtor-2

mtor-3

mtor-4

mtor-5

mtor-6

mtor-7

mtor-8

mtor-9

mtor-10

mtor-11

mtor-12

mtor-13

mtor-14

mtor-15

mtor-16

mtor-17

mtor-18

mtor-19

mtor-20

mtor-21

产物大小/bp PCR size

1 200

550

1 050

750

900

900

1 550

600

1 497

1 000

400

1 000

950

1 100

1 150

1 250

400

700

1 250

1 350

1 528

引物序列（5'-3'） Primer sequence

F: GGAGACGGTCCAACTCAGC
R: TCTCACGCTAATTCCACCGGA
F: CCACAGTTTAAAGCTGATATTTAAAAA
R: AGCTAGACCAGTCACGAATCC
F: AATAATATAATAACTGCTGAGTGATGTC
R: CAGGTAAAACGCATAGAGCTGC
F: AAAAGGGGATCTACTTCAGCAC
R: TGTGTAGTAAGACAATAACTATTAAAAT
F: TAACTCTAAAATGTATATTTTGGGTTG
R: CCTATGATGTTTTTGCCTGATGTC
F: TTATCTGTATTACTGCCCTAACCTG
R: CTTACAAATTGACTGAGGAAGACTG
F: AGATCTTAGTGACACGAAATTGGAC
R: AAAAAGTTAAGCTAATCCACATTCTG
F: AGGTGTTGTATGATTAATTTGTAGCAA
R: TGGAAAATAAGAGGGGCTGGAT
F: GCTCTCCTTTGCAGCTGCTC
R: AATGTCAATTATCCTTTCTGACCTTC
F: TAGTAGAAGTCACTAGGTCTTCTG
R: AGTCTAAAATGTATCACAGTGATTCTG
F: ACAAACACGTTTTTGCTATGTGATG
R: AAGGTGCCAGGTGTGGATGAG
F: TGAACATGGGACTAAACAAATTATTG
R: ATGTACATTAAATAGGAGGAAATCTTA
F: ATGTTAAATTGTCATTGTTTATGTGTG
R: AGCCTTTCCAACATCTGCTTTAC
F: TGGGCAAGTTTTCCTTAAATAAAGTA
R: TGGGCAATGCAGAGACTGTAG
F: CCTACAGTCAACACCTACAGTA
R: TTTTGCTTTTCTAAGTAAAGGATGAAG
F: TTATACCTCTGAGTTTTGAGGGG
R: AGGCAGACTGCAGTGGTTATTA
F: TTTAGGCACTGTTGGCAGGAG
R: TCTAATGCGATGGCCCACGC
F: CCTGGAGAAAACAGCCAGTAC
R: ACCAATACATATGTAGGCAGGAAAT
F: ATATTTGTTCACATTGAAAGTGTGTTT
R: TCTGTTAAAATAACTTTTGACTTTCCAA
F: TTCATGTACCAACACAAGACAGAAA
R: TATGAAAGCAAGAGAACTTGGTATTG
F: GATGCCAGCCTGTTTGTGTTTT
R: TGGTATCTGTACAGGGTTTAATGG
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2　结果与分析

2.1　翘嘴鳜mstn和mtor基因中候选SNP标记的

鉴定

利用 mstn基因引物进行 PCR扩增，得到 mstn基

因的基因组全序列（包括 2个内含子和 3个外显子）。

利用mtor基因的 21对引物进行PCR扩增，获得mtor
基因的大部分外显子序列以及少部分内含子序列

（共 58个外显子和 57个内含子，扩增得到 47个外显

子和27个内含子）。

将测序结果用 DNAMNA8软件进行序列比对，

结果显示在 mstn 基因的第 2 个内含子上存在 1 个碱

基的突变位点，位于第 2 个内含子的第 255 个碱基

（mstn-in2），突变碱基为G→C，为错义突变。在mtor
基因的第 26 个内含子的第 48 个碱基（mtor-in26）和

第 11个外显子的第 16个碱基（mtor-E11）处各发现 1
个突变位点，突变碱基分别为 T→C 和 G→T，其中

mtor-in26 位点为错义突变，mtor-E11位点为同义突

变。mstn-in2、mtor-E11 和 mtor-in26 位点均存在 3
种基因型，分别为（GG、CG和CC）、（GG、GT和TT）

和（TT、TC和CC）。

2.2　SNP 位点基因型

将 mstn 和 mtor 基因中的 3 个位点（mstn-in2、
mtor-E11 和 mtor-in26）在贵州和广东 2 个群体中进

行检测，结果显示（表 3）3个 SNP 位点在 2个群体中

均发现存在杂合和纯合型突变。贵州群体中，mstn-
in2 位点的杂合突变频率最高，为 0.513 9；mtor-in26
位点有较多的杂合型和纯合型突变个体，其中杂合型

突变的频率为0.458 3，纯合型突变的频率为0.347 2；而
mtor-E11位点只有2个纯合突变个体，总突变频率为

0.402 8。广东群体中，mstn-in2位点杂合型突变个体

较多，突变频率为0.409 1；mtor-in26位点为杂合型突

变个体最多，突变频率为 0.409 1；而 mtor-E11 位点

的突变型个体较少，总突变频率为 0.375 0，其中杂合

型突变频率为0.306 8。

2.3　SNP 位点遗传多样性

采用 Popgen32 软件和 PIC_CALC 软件将分型

成功的 3 个 SNP 位点在 2 个群体中进行特征分析，

并进行 Hardy-Weinberg 平衡检测，结果显示（表 4），

在 2 个群体中 3 个 SNP 位点突变等位基因频率在

0.215 3~0.576 3，mtor-E11位点在2个群体的突变等

位基因概率相对较低；各个位点的多态信息含量

（PIC）在0.280 8~0.372 9，均属于中度多态性（0.25<
PIC<0.5）水平；并且根据卡方检验，各个位点的Har‐
dy-Weinberg 平衡（P-HW）值在 0.067 4~0.773 1，均
大于0.05，未偏离Hardy-Weinberg平衡状态。

2.4　生长性状与SNP标记相关性

将具有多态性的 SNP 位点进行 SNP 位点基因

型和生长性状的关联分析，结果如表 5所示。对于贵

州群体，在mstn-in2位点，GG基因型的个体与CC基

因型的个体的生长性状（全长、体长、体质量）存在显

著性差异（P<0.05），GC基因型个体与其他 2种基因

型个体没有显著性差异；在 mtor-in26 位点和 mtor-
E11位点，各种基因型的个体在全长、体长、体高、体

质量和肥满度上均没有显著性差异。而广东群体

中，在 mstn-in2 位点，GG 基因型个体的全长、体长、

体高和体质量的平均值都显著高于该位点为 CC 基

因型的个体（P<0.05），GC基因型个体与其他 2种基

因型个体没有显著性差异；在mtor-in26位点，TT基

因型个体的全长、体质量和肥满度都显著高于该位

点为 TC 基因型和 CC 基因型的个体（P<0.05），TT

表3　3个SNP位点在2个群体中的基因型检测结果

Table 3　Genotype detection results of three SNP loci in two populations

位点

SNP site

mstn-in2

mtor-in26

mtor-E11

基因型

Genotype

GG
GC
CC

TT
TC
CC

GG
GT
TT

贵州群体Guizhou population
样本数

Number of samples
21
37
14

14
33
25

43
27
2

基因型频率

Genotype frequency
0.291 7
0.513 9
0.194 4

0.194 5
0.458 3
0.347 2

0.597 2
0.375 0
0.027 8

广东群体Guangdong population
样本数

Number of samples
38
36
14

22
36
30

55
27
6

基因型频率

Genotype frequency
0.431 8
0.409 1
0.159 1

0.250 0
0.409 1
0.340 9

0.625 0
0.306 8
0.068 2
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基因型个体的体长和体高值显著高于该位点为 CC
基因型个体（P<0.05）；在mtor-E11位点，3种基因型

个体之间没有显著性差异。

3　讨 论

在本研究中，通过直接测序的方法对已鉴定到

的 3 个 SNP 位点（mstn-in2、mtor-in26 和 mtor-E11）

进行基因分型，3个位点在2个群体中均可成功分型，

结果显示每个位点均保持了较高的突变率，并且在 2
个群体中各个位点的突变率相似，表明这 3个突变位

点在各个群体中是比较稳定的。PIC是用来描述一个

群体遗传多样性的指标，PIC越大，表明该位点可提供

的遗传信息也就越多，其杂合子的比例也就相对较

高［16］。在本研究中，各个位点的 PIC 在 0.280 8~

表4　3个SNP位点在2个群体中的遗传多样性

Table 4　Genetic diversity of three SNP loci in two populations

位点

SNP site

mstn-in2

mtor-in26

mtor-E11

群体

Population

广东 Guangdong
贵州 Guizhou

广东 Guangdong
贵州 Guizhou

广东 Guangdong
贵州 Guizhou

等位基因频率

Allele frequency
A

0.664 3
0.548 6

0.545 4
0.423 7

0.778 4
0.784 7

B
0.335 7
0.451 4

0.454 6
0.576 3

0.221 6
0.215 3

Ne

1.861 5
1.981 3

1.983 6
1.954 4

1.526 7
1.510 3

Ho

0.409 1
0.513 9

0.409 1
0.458 3

0.306 8
0.375 0

He

0.465 5
0.498 7

0.498 7
0.491 7

0.346 9
0.340 2

PIC

0.357 7
0.372 6

0.372 9
0.369 1

0.285 5
0.280 8

P-HW

0.252 8
0.067 4

0.372 9
0.773 1

0.272 6
0.773 1

注：Ne表示有效等位基因数，Ho表示观测杂合度，He表示期望杂合度，PIC 表示多态信息含量，P-HW表示哈迪温格尔平衡。Note： Ne 
stands for the number of effective alleles， Ho stands for observed heterozygosity， He stands for expected heterozygosity， PIC stands for poly‐
morphic information content， P-HW stands for Hardewingel equilibrium.

表5　翘嘴鳜2个群体mstn和mtor基因SNPs不同基因型与生长性状相关分析

Table 5　Correlation analysis between different genotypes of mstn and mtor SNPs and growth traits 
of Siniperca chuatsi in two populations

群体

Population

贵州

Guizhou

广东

Guangdong

位点

SNP site

mstn-in2

mtor-in26

mtor-E11

mstn-in2

mtor-in26

mtor-E11

基因型

Genotype

GG
GC
CC

TT
TC
CC

GG
GT
TT

GG
GC
CC

TT
TC
CC

GG
GT
TT

全长

Total length

13.03±0.37a
12.71±0.22ab
11.86±0.33b

12.46±0.36
12.33±0.27
12.80±0.27

12.63±0.24
12.32±0.24
12.80±0.64

33.29±0.65a
31.67±0.72ab
29.84±0.94b

34.47±0.81a
31.80±0.72b
30.65±0.69b

31.85±0.55
32.22±0.91
33.51±1.13

体长

Body length

10.97±0.31a
10.73±0.18ab
10.19±0.23b

10.56±0.27
10.50±0.21
10.80±0.21

10.76±0.18
10.40±0.19
10.58±0.57

29.12±0.53a
27.80±0.69ab
26.02±0.89b

30.14±0.73a
27.96±0.66ab
26.73±0.59b

27.91±0.49
28.20±0.83
29.21±0.96

体高

Body height

3.67±0.15
3.53±0.11
3.36±0.12

3.55±0.13
3.44±0.10
3.57±0.12

3.53±0.10
3.45±0.09
3.72±0.47

10.61±0.26a
10.10±0.32ab
9.03±0.37b

10.95±0.33a
10.14±0.31ab
9.46±0.29b

9.98±0.23
10.15±0.37
11.15±0.47

体质量

Body weight

30.46±3.79a
27.53±1.89ab
22.17±2.51b

24.90±3.14
25.90±2.16
28.27±2.53

28.35±1.93
23.47±2.19
28.68±8.89

671.45±46.69a
563.47±47.11ab
423.85±43.39b

769.65±59.73a
572.43±48.36b
473.14±36.26b

571.74±38.09
602.48±58.44
670.13±58.08

肥满度

Condition factor

2.11±0.13
2.10±0.07
1.93±0.10

1.96±0.13
2.06±0.08
2.09±0.09

2.12±0.06
1.93±0.09
2.33±0.36

2.55±0.07
2.41±0.06
2.31±0.02

2.69±0.09a
2.40±0.06b
2.34±0.06b

2.43±0.05
2.45±0.08
2.67±0.16

注：表中数值为平均值±标准误。同一群体同一列数值中，含有相同字母表示2种基因型之间差异不显著（P>0.05），不同字母代表差异

显著（P<0.05）。Note： The composition of values in the table is the mean ± standard error. In the same column of values， the same letters in‐
dicated no significant difference between the two genotypes （P>0.05）， while different letters indicated significant difference （P<0.05）.
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0.372 9，均属于中度多态性（0.25<PIC<0.5）水平。

对于 SNP 标记来说，这些位点的多态信息含量可以

为该翘嘴鳜群体提供较为充分的遗传多样性信息。

SNP 标记之所以被认为有较高的多态性，是因为它

在基因组中数量很多，多个 SNP 位点结合可以弥补

单个SNP标记多态性低的缺点［17］。在贵州和广东 2
个翘嘴鳜群体中，3个SNP位点的平均多态信息含量

分别为 0.338 7 和 0.340 8，表明 2 个群体都具有较为

丰富的遗传多样性，且贵州群体的遗传多样性水平

更高。遗传杂合度反映群体遗传的相似度，杂合度

越高的群体遗传多样性也就越高［18］。贵州和广东群

体在 3 个位点的平均期望杂合度分别为 0.437 0 和

0.443 5，平均观测杂合度分别为 0.449 0 和 0.375 0，
遗传杂合度的分析结果也表明贵州群体的遗传多样

性要高于广东群体。

本研究通过分析SNP标记与翘嘴鳜生长性状的

相关性，发现 mstn-in2 位点与生长速率存在显著关

联。在贵州和广东群体中，GG基因型个体的生长速

率均显著高于CC基因型个体（P<0.05），表明mstn-
in2位点的纯合突变会对翘嘴鳜的生长速率产生负面

影响。该位点位于mstn基因的第2个内含子中，不参

与氨基酸编码，但可能对 mstn 基因的转录或 mRNA
剪切过程起到调控作用。这与先前的研究相一致，

如 Chang［19］的研究发现猪的肌球蛋白重链的内含子

可以调节转录起始以增加基因表达。此外，Wang
等［20］的研究指出，CYP3A4 基因内含子中的 1 个

SNP位点可以显著影响该基因的功能。这些研究结

果进一步支持了本研究的结论。

本研究发现mstn基因的SNP对贵州和广东群体

的生长均有影响，但与王志刚等［21］对翘嘴红鲌的研

究结果有所不同。在翘嘴红鲌中，mstn 基因的 SNP
位点，对幼鱼生长有显著影响，但对成鱼生长无影

响，这可能是由于 mstn 在不同生长阶段表达量的差

异所致。有研究表明，从动物胚胎时期生长至成年，

其体内Mstn的表达量大体呈现先升高后下降再升高

的变化趋势［22］。张世勇等［23］对斑点叉尾鮰的研究

也发现，mstn 基因内含子上的 1 个 SNP 位点与体质

量和体长存在显著相关性。这些研究均表明，mstn
基因上的 SNP 位点与鱼类生长性能密切相关，因此

可将mstn基因作为翘嘴鳜分子标记辅助育种的重要

候选基因。

在本研究中，在 mtor基因的第 11个外显子的第

16个碱基上发现了mtor-E11位点，然而，该位点与翘

嘴鳜贵州和广东群体的生长性状无显著相关性。

BLAST 分析结果显示，该位点为同义突变，即该碱

基的突变并未导致氨基酸序列的变化，因此推测该

位点的突变对翘嘴鳜的生长性状未产生影响。这与

目前的主流观点相一致，即同义突变是一种中性突

变［24］。但是，Shen等［25］研究发现，在酵母模型中，大

多数同义突变都是非中性的。这是因为同义突变虽

然不会改变蛋白质结构，也会通过改变mRNA水平，

影响蛋白质表达水平［26-27］，进而影响动物的表型性

状［28］，但在本研究中并未观察到这一现象。然而，在

mtor 基因的第 26 个内含子的第 48 个碱基上，存在 1
个突变位点mtor-in26。在翘嘴鳜广东群体中，TT基

因型的个体在全长、体质量和肥满度等方面均显著

高于该位点为 TC 基因型和 CC 基因型的个体（P<
0.05）。此外，TT基因型个体与CC基因型个体在体

长和体高上存在显著差异（P<0.05）。mTOR 是

PI3K/AKT/mTOR信号通路中的下游靶蛋白之一，

与细胞生长和增殖密切相关［29-30］。周乐等［31］的研究

也证实了该信号通路是调控细胞生长功能的重要信

号通路之一，并对动物的能量代谢和生长发育具有

重要影响。由此可见，在 mtor 基因上发现的与翘嘴

鳜生长性状相关的SNP位点可作为分子标记辅助育

种的候选位点。

综上，本研究在 mstn 和 mtor 基因上共发现 3 个

SNP 位点，分别为 mstn-in2、mtor-in26 和 mtor-E11
位点。通过翘嘴鳜贵州和广东群体验证发现，mstn-
in2位点GG基因型和mtor-in26位点TT基因型为生

长优势基因型，可将 mstn基因和 mtor基因作为翘嘴

鳜分子标记辅助育种的重要候选基因。
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Identification of SNPs in mstn and mtor gene of Siniperca chuatsi and 
their association with growth traits

MIAO Yunliang1,FAN Wangyuan1,2,CHEN Boxiang2,HE Shan1

1.Huazhong Agricultural University College of Fisheries/Huazhong Agricultural University 
Chinese Perch Research Center， Wuhan 430070，China；

2.Guangdong HAID Group Co.， Ltd.， Guangzhou 511400，China

Abstract To identify molecular markers associated with growth traits in mandarin fish （Siniperca ch⁃
uatsi） and to facilitate the selective breeding of superior varieties， single nucleotide polymorphism （SNP） 
loci were screened based on the genomic DNA sequences of the growth-related genes mstn and mtor.A sub‐
sequent correlation analysis between these loci and growth traits revealed the identification of three SNPs： 
mstn-in2， mtor-in26， and mtor-E11.The polymorphism information content （PIC） for these three SNPs 
ranged from 0.280 8 to 0.372 9， indicating moderate levels of polymorphism in both the Guizhou and 
Guangdong populations. Marker-trait association analysis revealed the following findings： In the Guizhou 
population， individuals with the GG genotype at the mstn-in2 locus exhibited significantly higher mean val‐
ues for total length， body length， and body mass compared to those with the CC genotype （P<0.05）.Sim‐
ilarly， in the Guangdong population， individuals with the GG genotype at the mstn-in2 locus showed signif‐
icantly higher mean values for total length， body length， body height， and body mass than those with the 
CC genotype （P<0.05）.Furthermore， in the Guangdong population， individuals with the TT genotype at 
the mtor-in26 locus exhitied significantly higher mean values for total length， body mass， and Fulton’s 
condition factor compared to those with the TC or CC genotypes （P<0.05）.These findings indicate that 
the GG genotype at the mstn-in2 locus and the TT genotype at the mtor-in26 locus are advantageous for 
growth.Therefore， the mstn and mtor genes are proposed as important candidate genes for molecular mark‐
er-assisted breeding programs in mandarin fish.

Keywords Siniperca chuatsi； growth traits； mstn gene； mtor gene； single nucleotide polymorphism
（SNP）
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