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鲤鱼(Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ)全基因组微卫星分布特征研究

梁　 霞ꎬ王慧琪ꎬ马宇璇ꎬ宋　 磊ꎬ吴　 超ꎬ李亮徽ꎬ张国松

(菏泽学院生理生化及应用实验室ꎬ山东 菏泽 ２７４０００)

[摘要] 　 本研究利用微卫星搜索软件 ＭＩＳＡꎬ对鲤鱼全基因组中的完整型微卫星进行了搜索ꎬ并对其分布规律进

行了分析ꎬ同时对微卫星定位在编码区域的基因进行了 ＧＯ 注释、富集和 ＫＥＧＧ 富集分析. 结果显示ꎬ在约 １.７Ｇｂ
鲤鱼全基因组中ꎬ共搜索出 ８３７ ００４ 个完整型微卫星ꎬ相对丰度为 ４８８ 个 / Ｍｂ. 微卫星总长度为 １５ ５１３ ５５１ ｂｐꎬ占
鲤鱼全基因组大小的 ０.９１％ꎬ相对密度为 ９ ０５１ ｂｐ / Ｍｂ. 在 ６ 种完整型微卫星中ꎬ单碱基微卫星数目最多ꎬ共有

４９５ ４２１ 个ꎬ在 ６ 种微卫星中占比 ５９.１９％ꎻ其他依次是二碱基(２６.７９％)、三碱基(８.４８％)、四碱基(４.２１％)、五碱

基(１.２５％)和六碱基(０.０７％)类型微卫星. 其中ꎬＡ、ＡＣ、ＡＴ、ＡＡＴ、ＡＧ、Ｃ、ＡＡＡＴ、ＡＡＣ、ＡＧＡＴ、ＡＡＧ 依次为鲤鱼全

基因组中出现次数最多的前十种微卫星类别ꎬ表现出明显的 Ａ / Ｔ 碱基优势. 通过对全基因组微卫星进行定位ꎬ
共 ２４ ２２２ 个微卫星定位在基因外显子上ꎬ并分布在 ３ ８５３ 个基因上. ＧＯ 功能注释的 １ ７５８ 个 ＧＯ 条目中ꎬ注释到

生物学过程的条目数和基因数均最多ꎬＧＯ 功能富集最为显著的条目是代谢过程的调节. ＫＥＧＧ 富集表明ꎬ机体

系统分支富集到的基因总数最多. 环境信息处理分支中的鞘脂信号通路基因富集最为显著. 分布到代谢分支的

通路种类最为广泛. 分析结果推测ꎬ定位在基因编码区域的微卫星可能在细胞间信息交流、信号转导、细胞新陈

代谢以及生物合成调控等方面发挥作用. 本研究为鲤鱼后续的种群遗传信息评估、微卫星引物的开发及功能鉴

定等提供了数据支持.
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微卫星 ＤＮＡꎬ又称为简单重复序列(ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬＳＳＲｓ)ꎬ是广泛存在于真核、原核以及病毒

基因组中[１－２]的 １~６ 个碱基串联重复ꎬ随机分布于基因间区、基因的内含子区和编码区等区域. 微卫星由

高突变性的核心序列和较为保守的侧翼序列两部分组成ꎬ具有杂合率高、分布均匀和共显性遗传等特点ꎬ
研究人员通常在微卫星侧翼序列设计引物对微卫星序列进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ以探究物种的遗传多样性和筛选

功能标记等. 作为优良的第二代分子标记技术ꎬ微卫星已在遗传图谱构建[３]、种群遗传多样性评估[４－５] 以

及分子标记辅助育种[６－７]等领域中广泛应用.
鲤鱼(Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ)属于鲤形目、鲤科、鲤亚科ꎬ广泛分布于除澳洲和南美洲外的全世界淡水水域ꎬ

也是我国淡水鱼类中品种最多、分布最广、养殖历史最悠久、产量最高者之一. ２０１４ 年ꎬ中国水产科学院联

合多个单位完成了鲤鱼全基因组注释和图谱绘制ꎬ成为了国际上首个完成全面解析的异缘四倍体硬骨鱼

类基因组图谱. 研究表明ꎬ其基因组大小约为 １.６９Ｇꎬ含 ５２ ６１０ 个功能基因ꎬ约为已完成基因组测序的硬骨

鱼类基因数目的两倍. 重复元件分析表明鲤鱼基因组包含了超过 ３１％的转座元件ꎬ显著超过了目前完成

基因组测序的模式鱼类(仅少于斑马鱼)ꎬ揭示了鲤鱼较高的基因组复杂度. 细胞遗传学证据表明ꎬ鲤鱼在

减数分裂过程中其 １００ 条染色体形成 ５０ 个二价体而非 ２５ 个四价体ꎬ进一步证实了鲤鱼基因组的异缘四

倍体起源特征. 为深入研究鲤鱼基因组四倍化特征ꎬ科研人员开展了鲤鱼(２ｎ ＝ １００)和近源模式鱼类斑马

鱼(２ｎ＝ ５０)的比较基因组研究. 结果表明ꎬ二者染色体呈现典型的 ２ ∶１ 同源共线关系ꎬ与斑马鱼相比ꎬ鲤
鱼基因组获得了加倍. 该研究首次在全基因组水平证实了鲤鱼基因组的四倍化特征和其独特的全基因组

复制事件. 鲤鱼全基因组测序和图谱的完成ꎬ标志着鲤科鱼类重要经济性状的遗传解析和遗传选育研究

正式进入了基因组时代[８] .
目前国内外关于鲤鱼微卫星方面的研究已有较多报道:如孙效文等[９]利用微卫星等多种分子标记对

柏氏鲤与黑龙江鲤的杂交子二代的单倍体样品做基因型分析ꎬ构建了初步的鲤鱼遗传连锁图谱ꎻ赵兰[１０]

利用鲤鱼微卫星标记和 ＳＮＰ 标记构建了鲤鱼较高密度的遗传连锁图谱以及遗传－物理整合图谱ꎻ郑先虎

等[１１]利用 ４ 个鲤鱼群体构建了鲤鱼的整合图谱ꎬ并根据图谱比较分析了不同群体生长性状 ＱＴＬ 的分布及

变异规律ꎻ吴明林等[１２]利用 １０ 对微卫星标记对长江野鲤和两种养殖鲤群体进行了遗传多样性评估.
传统开发 ＳＳＲ 标记的方法主要是使用重复探针筛选基因组文库和小片段阳性克隆测序等来开发 ＳＳＲ

引物[１３] . 目前关于鲤鱼微卫星标记的开发方法主要集中在磁珠富集法、探针筛库法及 ＩＳＳＲ 片段扩增法

等[１４－１６]ꎬ成功开发的微卫星标记主要应用于鲤鱼不同地理群体的遗传特征评估、分子辅助育种研究及种

质资源鉴定等. 然而ꎬ这些传统筛选方法操作困难、耗时低效. 近年来ꎬ随着二代测序技术的迅速发展ꎬ许
多物种的基因组相继公布并得到了极大地开发和利用ꎬ这为在全基因组水平上搜索微卫星奠定了基

础. 目前越来越多生物[１ꎬ１７－１９] 的全基因组微卫星研究已被报道. ＭＩＳＡ 工具(ＭｉｃｒｏＳａｔｅｌｌｉｔｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｔｏｏｌ)是近些年用于筛选物种全基因组微卫星的一种较为普遍、高效、快捷的微卫星搜索软件ꎬ适用于 ＥＳＴ
序列、文库核酸序列及基因组测序序列等多种类型材料[２０]ꎻ且具有运行指令简单、运行耗时短及不需联网

等优点ꎬ已成为更多物种基因组微卫星搜索的首选工具[２１－２３] . 本研究利用 ＭＩＳＡ 微卫星筛选软件对鲤鱼

基因组数据库(ＮＣＢＩ 已公布)检索ꎬ针对鲤鱼全基因组中的微卫星进行搜索并分析其分布规律. 同时对外

显子区含有微卫星的基因进行 ＧＯ 注释、富集和 ＫＥＧＧ 富集分析ꎬ来进一步研究微卫星在黄颡鱼基因序列

中的分布特征以及功能定位ꎬ这对于今后分析鲤鱼全基因组特征、评估不同地理群体遗传特征以及开发鲤

鱼大量高质量微卫星标记等具有重要的参考价值.

１　 数据与方法

１.１　 数据来源

本文中使用的 １.７Ｇｂ 鲤鱼全基因组下载自 ＮＣＢＩ Ｇｅｎｏｍｅ 数据库(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )ꎬ登
录号为 ＧＣＦ＿０００９５１６１５.１.

—４０１—

􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉



梁　 霞ꎬ等:鲤鱼(Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ)全基因组微卫星分布特征研究

１.２　 ＳＳＲ 搜索方法

本研究利用ＭＩＳＡ 微卫星搜索软件ꎬ从鲤鱼全基因组中筛选 １~６ 种完整型微卫星序列. 搜索标准参考

ＭＩＳＡ 软件默认参数ꎬ即 １~６ 种微卫星核心序列最少重复次数分别为 １０、６、５、５、５ 和 ５. 本研究统计原则将

所有可循环的序列及其碱基互补序列归为同一类别ꎬ如 ＡＣＴ 重复拷贝类别ꎬ可以与之合并为一类的重复

拷贝类别是 ＣＴＡ、ＴＡＣ、ＴＧＡ、ＧＡＴ 和 ＡＴＧ.
１.３　 微卫星所在外显子上的基因 ＧＯ 注释和 ＫＥＧＧ 富集分析

利用鲤鱼基因组 ＧＦＦ 注释文件和运行 ＭＩＳＡ 软件得到的微卫星位置信息(ｍｉｓａ 文件)ꎬ对全基因组中

所有微卫星进行定位. 结合本实验室编写的 Ｐｙｔｈｏｎ 脚本及使用 Ｂｌａｓｔ２ ＧＯ 软件[２４] 进行 ＧＯ 注释ꎬ利用

ＫＯＢＡＳ ２. ０ 在线软件进行 ＧＯ 富集和 ＫＥＧＧ 富集分析[２５] .

２　 结果与讨论

２.１　 鲤鱼全基因组微卫星总体分布规律

利用 ＭＩＳＡ 微卫星筛选软件在 １.７Ｇｂ 鲤鱼全基因组中共搜索到 ８３７ ００４ 个完整型微卫星ꎬ相对丰度为

４８８ 个 / Ｍｂꎬ微卫星总长度为 １５ ５１３ ５５１ ｂｐꎬ占鲤鱼全基因组大小的 ０.９１％ꎬ相对密度为 ９ ０５１ ｂｐ / Ｍｂ. １~６
碱基重复类型的微卫星数目差异较大ꎬ其中单碱基重复数目最多ꎬ占微卫星总数的 ６７.１１％ꎻ其次分别是二

碱基、三碱基、四碱基和五碱基. 其中六碱基类型出现频率最低ꎬ仅有 ５９６ 个微卫星ꎬ在所有微卫星中占比

０.０７％(图 １ 和表 １).

图中数字代表该碱基类型在全基因组中的数量ꎬ百分比代表该碱基类型在所有微卫星中所占比例

图 １　 鲤鱼全基因组中 ６ 种微卫星类型数量分布

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｘ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ

表 １　 鲤鱼全基因组中 ６ 种微卫星重复类型统计分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ ｇｅｎｏｍｅ

微卫星类型 总长度 / ｂｐ 占比 / ％ 平均长度 / ｂｐ 频率 / (个 / Ｍｂ) 密度 / (ｂｐ / Ｍｂ)

单核苷酸 ６ ４２７ ４５９ ４１.４３％ １２.９７ ２８９.０４ ３ ７４９.９８
二核苷酸 ５ ４４６ ３１８ ３５.１１％ ２４.２９ １３０.８４ ３ １７７.５５
三核苷酸 １ ６９７ ３７０ １０.９４％ ２３.９０ ４１.４３ ９９０.３０
四核苷酸 １ ２８１ ４４４ ８.２６％ ３６.４０ ２０.５４ ７４７.６３
五核苷酸 ６５５ ８９０ ４.２３％ ６２.４４ ６.１３ ３８２.６７
六核苷酸 ５ ０７０ ０.０３％ ８.５１ ０.３５ ２.９６

２.２　 鲤鱼全基因组中 ６ 种微卫星类型不同类别分布特征

除了 ６ 种碱基类型微卫星在基因组中分布频率差异显著外ꎬ每种微卫星类型中不同碱基类别的分布

规律也有很大差别(表 ２ 和表 ３).
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表 ２　 鲤鱼微卫星中出现频率最高的 １０ 种重复拷贝类别

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ １０ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｒｅｐｅａｔｅｄ ｃｏｐｉｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ

ＳＳＲ 类型 ＳＳＲ 数目 占各微卫星类型比例 ＳＳＲ 类型 ＳＳＲ 数目 占各微卫星类型比例

Ａ ４７８ ４１５ ９６.５７％ Ｃ １７ ００６ ３.４３％
ＡＣ １２２ ３９８ ５４.５８％ ＡＡＡＴ １５ ６０８ ４４.３４％
ＡＴ ６２ ８４４ ２８.０２％ ＡＡＣ ８ ６２７ １２.１５％
ＡＡＴ ４８ ８９５ ６８.８５％ ＡＧＡＴ ７ ８３１ ２２.２５％
ＡＧ ３８ ６４６ １７.２３％ ＡＡＧ ４ ２２０ ５.９４％

表 ３　 不同碱基类型微卫星前 ３ 种优势类别在鲤鱼基因组中的分布

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｔｈｒｅｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂａｓｅ ｔｙｐｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ ｇｅｎｏｍｅ

ＳＳＲ 类型 类别 数目 占各微卫星类型比例 ＳＳＲ 类型 类别 数目 占各微卫星类型比例

单碱基 Ａ ４７８ ４１５ ９６.５７％ 四碱基 ＡＡＡＴ １５ ６０８ ４４.３４％
Ｃ １７ ００６ ３.４３％ ＡＴＣＴ ７ ８３１ ２２.２５％

二碱基 ＡＣ １２２ ３９８ ５４.５８％ ＡＡＡＣ ３ ５０５ ９.９６％
ＡＴ ６２ ８４４ ２８.０２％ 五碱基 ＡＡＴＡＴ ３ ２４０ ３０.８５％
ＡＧ ３８ ６４６ １７.２３％ ＡＡＡＡＴ ２ ０８６ １９.８６％

三碱基 ＡＡＴ ４８ ８９５ ６８.８５％ ＡＡＡＴＴ ７０３ ６.６９％
ＡＡＣ ８ ６２７ １２.１５％ 六碱基 ＡＡＣＣＣＴ ７４ １２.４２％
ＡＡＧ ４ ２２０ ５.９４％ ＡＡＡＡＡＴ ６６ １１.０７％

ＡＡＴＣＡＧ ５１ ８.５６％

　 　 在单碱基类别中ꎬＡ 类别(Ａ、Ｔ)占有绝对的碱基优势ꎬ共搜索到 ４７８ ４１５ 个ꎬ占单碱基总数目的

９６.５７％ꎻ相比较而言ꎬＣ 类别(Ｃ、Ｇ)出现频率较低ꎬ在基因组中仅有 １７ ００６ 个ꎬ在单碱基中占比 ３.４３％.
在二碱基四种类别中ꎬＡＣ 类别数目最多ꎬ共出现 １２２ ３９８ 个ꎬ占二碱基总数目的 ５４.５８％ꎻ其次分别是

ＡＴ 和 ＡＧ 类别ꎬ在二碱基中分别占比 ２８.０２％和 １７.２３％ꎻＣＧ 类别数目最少ꎬ仅占比 ０.１７％.
在三碱基、四碱基和五碱基类别中ꎬ也均表现出明显的 Ａ、Ｔ 碱基优势. 在三碱基中ꎬＡＡＴ 类别出现频率

最高ꎬ共出现 ４８ ８９５ 次ꎬ占比 ６８.８５％. 其次分别是 ＡＡＣ 和 ＡＡＧꎬ在三碱基中分别占比 １２.１５％和 ５.９４％. ＣＣＧ
类别出现频率最低ꎬ仅有 １１２ 个ꎬ占比 ０.１６％. 在四碱基中ꎬＡＡＡＴ 为出现频率最高的类别ꎬ占比 ４４.３４％ꎬ其次

分别为 ＡＴＣＴ 和 ＡＡＡＣ. 在五碱基中ꎬＡＡＴＡＴ、ＡＡＡＡＴ 和 ＡＡＡＴＴ 为数目最多的前三种类别.
由于六碱基微卫星在基因组中出现频率较低ꎬ绝大部分六碱基类别出现次数较少ꎬ部分类别甚至缺

失. ＡＡＣＣＣＴ 为六碱基中数目最多的类别ꎬ共有 ７４ 个ꎬ占比 １２.４２％. 其他类别占比均较低.

图 ２　 鲤鱼各碱基类型微卫星不同拷贝数分布

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｒｅｐｅｔｉｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ

２.３　 鲤鱼全基因组微卫星重复拷贝数分布

尽管微卫星在鲤鱼 ６ 种碱基类型中的数目分布和各碱基不同类别数目差异较大ꎬ但每种微卫星的核心

序列拷贝数变化趋势是一致的. 即 １~６ 种碱基均随着核心拷贝数的增加ꎬ其微卫星数目逐渐递减(图 ２).
鲤鱼基因组中每种微卫星核心序列的拷贝数变化范围较大ꎬ从 ５~４ ０２９ 拷贝数不等. 但 ６ 种微卫星核

心序列拷贝数均集中在 ５~４０ 次ꎬ占微卫星总数的 ９９.４４％. 单碱基核心拷贝数主要集中在 １０~３３ 次ꎬ占单

碱基微卫星总数的 ９９.８４％ꎻ二碱基核心拷贝数在 ６ 种微卫星中最为分散ꎬ主要集中在 ６ ~ ４０ 次ꎬ在二碱基
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中占比 ９８.２２％. 其中最高拷贝数为 ４ ０２９ 次ꎬ在 ６ 种微卫星拷贝范围中拷贝数最大:三碱基、四碱基和五

碱基核心拷贝数范围较窄ꎬ分别集中在 ５ ~ ２１ 次、５ ~ ２５ 次和 ５ ~ ２０ 次ꎬ分别占比 ９９. ３７％、９７. ９６％和

９５.７０％. 六碱基核心拷贝数更为集中ꎬ主要集中在 ５~９ 范围内ꎬ占比 ８８.５９％.
２.４　 ＧＯ 功能注释、富集和 ＫＥＧＧ 富集特征

通过对鲤鱼全基因组中搜索的微卫星进行定位ꎬ并对微卫星定位在编码区的基因进行功能注释. 结

果表明ꎬ包含 ６０ １３９ 个基因注释的鲤鱼基因组中ꎬ１７ ６７８ 个基因的外显子与微卫星有重叠. 基因的 ＧＯ 功

能注释主要分为生物学过程、细胞组分和分子功能三大类. 通过对外显子上包含微卫星的 １７ ６７８ 个编码

基因进行 ＧＯ 功能注释ꎬ共得 １ ７５８ 个 ＧＯ 条目. 注释到生物学过程的条目数和编码基因数均最多ꎬ其中注

释条目数共 １ １２０ 个ꎬ占比 ６３.７％ꎬ涉及的生物学过程主要包括细胞过程( ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ)、单组织过程

(ｓｉｎｇｌｅ￣ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓ)及代谢过程(ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ)等ꎻ注释到细胞组分的条目有 ４１６ 个ꎬ占比 ２３.７％ꎬ
主要包括膜(ｍｅｍｂｒａｎｅ)、细胞(ｃｅｌｌ)和细胞成分(ｃｅｌｌ ｐａｒｔ)等ꎻ２２２ 个条目(占比 １２.６％)注释到分子功能

(ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ)方面ꎬ主要集中在连接( ｂｉｎｄｉｎｇ)、催化活性( ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ)以及信号传感器活动

(ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ)等方面ꎬ其中注释到结合活性( ｂｉｎｄｉｎｇ)功能的基因在所有注释功能中最多

(图 ３). ＧＯ 功能富集最为显著的条目是代谢过程的调节(Ｐ ＝ ８.４７Ｅ－１５)、大分子代谢过程的调控(Ｐ ＝
１.２４Ｅ－１４)以及细胞生物合成过程的调控(Ｐ＝ ５.５５Ｅ－１４)(表 ４).

　 　 细胞组分:１.膜ꎻ２.细胞ꎻ３.细胞组分ꎻ４.膜组分ꎻ５.细胞器ꎻ６.大分子复合物ꎻ７.细胞器组分ꎻ８.细胞外区域ꎻ９.细胞连接ꎻ１０.膜封闭腔.
分子功能:１１.结合活性ꎻ１２.催化活性ꎻ１３.信号传感器活性ꎻ１４.分子传感器活性ꎻ１５.转运活性ꎻ１６.核酸结合转录因子活性ꎻ１７.分子功能

调节剂ꎻ１８.结构分子活性ꎻ１９.转录因子活性ꎻ２０.翻译调节器活性.
生物学过程:２１.细胞进程ꎻ２２.单组织过程ꎻ２３.代谢过程ꎻ２４.生物调节ꎻ２５.生物过程调节ꎻ２６.刺激应答ꎻ２７.发送信号ꎻ２８.定位ꎻ２９.细胞

组成或生物发生ꎻ３０.多细胞生物过程ꎻ３１.发展过程ꎻ３２.生物过程的负调控ꎻ３３.生物粘附ꎻ３４.生物过程的正调控ꎻ３５ 免疫系统过程.
图 ３　 鲤鱼微卫星分布于外显子的基因 ＧＯ 功能注释

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｔｈｅ ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｘｏｎ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｉｎ Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ

表 ４　 鲤鱼微卫星分布于外显子的基因 ＧＯ 富集

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅ ＧＯ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ ｅｘｏｎｓ ｆｒｏｍ Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ

条目 ＧＯ ＩＤ 输入数 背景数 Ｐ值

　 　 代谢过程调节 ＧＯ:００１９２２２ ７８７ ２ ２３４ ８.４７Ｅ－１５
　 　 大分子代谢过程的调控 ＧＯ:００６０２５５ ７７０ ２ １８３ １.２４Ｅ－１４
　 　 细胞生物合成过程的调控 ＧＯ:００３１３２６ ６９７ １ ９６３ ５.５５Ｅ－１４
　 　 生物合成过程的调控 ＧＯ:０００９８８９ ６９７ １ ９６４ ６.２４Ｅ－１４
　 　 高分子生物合成过程的调控 ＧＯ:００１０５５６ ６９０ １ ９４６ １.０３Ｅ－１４
　 　 基因表达调控 ＧＯ:００１０４６８ ７１５ ２ ０２６ １.０７Ｅ－１３
　 　 初级代谢过程的调节 ＧＯ:００８００９０ ７４５ ２ １２２ １.０７Ｅ－１３
　 　 氮化合物代谢过程的调控 ＧＯ:００５１１７１ ７４３ ２ １１６ １.１２Ｅ－１３
　 　 细胞代谢过程的调节 ＧＯ:００３１３２３ ７５１ ２ １４５ １.６４Ｅ－１３
　 　 细胞大分子生物合成过程的调控 ＧＯ:２０００１１２ ６８７ １ ９４１ １.７６Ｅ－１３

—７０１—
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　 　 对微卫星分布于外显子上的基因进行 ＫＥＧＧ 富集分析ꎬ共富集到细胞过程(ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ)、环境

信息处理 ( ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ)、遗传信息处理 ( ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ)、代谢

(ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)和有机系统(ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｓｙｓｔｅｍｓ)五大分支中ꎬ包括 ２８０ 条通路. 其中机体系统分支富集到的

基因总数最多ꎬ共 ６ ５２０ 个. 环境信息处理分支中的鞘脂信号通路(ｓｐｈｉｎｇｏｌｉｐｉｄ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ)基因富集

最为显著(Ｐ ＝ ２.３６Ｅ－１０)ꎬＰＩ３Ｋ￣Ａｋｔ 信号通路(ＰＩ３Ｋ￣Ａｋｔ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ)上富集的基因最多ꎬ共有 ３１９
个. 分布到代谢分支的通路种类最为广泛ꎬ包含 １１３ 条通路ꎬ共富集到 １ ６０９ 个相关基因. 其次是有机系统

(８１ 条通路)ꎬ分布到遗传信息处理的通路种类和基因总数均最低(２２ 条通路ꎬ８８１ 个基因)(表 ５).
表 ５　 鲤鱼微卫星分布于外显子的基因 ＫＥＧＧ 富集

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ＫＥＧＧ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ｅｘｏｎ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｉｎ Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ

功能分类 通路 输入数 背景数 Ｐ值

机体系统

胰岛素信号通路
长寿调节途径－多种物种

血小板活化
神经营养素信号通路
趋化因子信号通路

１６２
９２
１５８
１４６
１７９

４１０
２１０
４０２
３７０
４７０

４.５１Ｅ－０７
６.５６Ｅ－０７
８.９４Ｅ－０７
１.６８Ｅ－０６
２.０９Ｅ－０６

代谢

醚脂质代谢
角质、角质和蜡的生物合成

赖氨酸退化
糖胺聚糖降解

４２
３
５７
１５

１０４
４

１５４
３７

３.１６Ｅ－０３
６.５３Ｅ－０３
８.１４Ｅ－０３
３.８３Ｅ－０２

遗传信息处理
ＲＮＡ 降解

信使核糖核酸监测途径
７４
８０

１９７
２３２

２.１３Ｅ－０３
１.８２Ｅ－０２

环境信息处理

鞘脂信号通路
ｃＧＭＰ－ＰＫＧ 信号通路

ＦｏｘＯ 信号通路
Ｒａｐ１ 信号通路

ＭＡＰＫ 信号通路－果蝇
ＶＥＧＦ 信号通路
ＭＡＰＫ 信号通路

１６８
２０２
１５７
２６０
８９
７６
２７６

３９１
５３３
３９５
７１３
２１９
１８４
８０１

２.３６Ｅ－１０
７.５８Ｅ－０７
４.３２Ｅ－０７
１.０３Ｅ－０６
３.７０Ｅ－０５
６.３６Ｅ－０５
７.０３Ｅ－０５

细胞过程

调控干细胞多能性的信号通路
局部粘连
黏着连接

肌动蛋白细胞骨架的调节

１３６
２２３
１０７
２２２

３７４
６５６
２９４
６６０

３.３３Ｅ－０４
７.１８Ｅ－０４
１.１９Ｅ－０３
１.３６Ｅ－０３

２.５　 鲤鱼全基因组微卫星总体特征分析

本研究以鲤鱼全基因组为基础ꎬ利用生物信息学方法对全基因组中的完整型微卫星进行了搜索、统计

并分析. 在 １.７Ｇｂ 全基因组中共搜索出 ８３７ ００４ 个完整型微卫星ꎬ占鲤鱼全基因组大小的 ０.９１％ꎬ其比例低

于已公布的人 Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ(３％) [１８]、小鼠 Ｍｕｓ ｍｕｓｃｕｌｕｓ(２.８５％) [２６] 和大鼠 Ｒａｔｔｕｓ ｎｏｒｖｅｇｉｃｕｓ(１.４１％) [２７]ꎬ
但与红鳍东方鲀 Ｔａｋｉｆｕｇｕ ｒｕｂｒｉｐｅｓ(０.７３％)、双斑东方鲀 Ｔａｋｉｆｕｇｕ ｂｉｍａｃｕｌａｔｕｓ(０.８４％)、菊黄东方鲀 Ｔａｋｉｆｕｇｕ
ｆｌａｖｉｄｕｓ(０.８４％) [２８]及红原鸡 Ｇａｌｌｕｓ ｇａｌｌｕｓ(０.４９％) [２９]相比所占比例较高. 可见在鲤鱼全基因组中微卫星

的含量较为丰富. 究其物种间含量差异原因ꎬ可能是由于不同物种间基因组大小和基因组内碱基组成及

排列方式的差异导致的.
在鲤鱼 ６ 种完整型微卫星中ꎬ单碱基微卫星分布数目最多ꎬ占完整型微卫星的 ５９.１９％ꎬ总长度也最

大ꎬ在基因组中占比 ４１. ４３％. 这一现象与已报道的大熊猫 Ａｉｌｕｒｏｐｏｄａ ｍｅｌａｎｏｌｅｕｃａ、 北极熊 Ｕｒｓｕｓ
ｍａｒｉｔｉｍｕｓ[３０]、食蟹猴 Ｍａｃａｃａ ｆａｓｃｉｃｕｌａｒｉｓ[３１] 等哺乳动物和红鳍东方鲀、双斑东方鲀、菊黄东方鲀、黑青斑河

鲀 Ｔｅｔｒａｏｄｏｎ ｎｉｇｒｏｖｉｒｉｄｉｓ[２８]等水生动物的优势碱基类型相同. 而在中国对虾 Ｆｅｎｎｅｒｏｐｅｎａｅｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ[３２]、三
疣梭子蟹 Ｐｏｒｔｕｎｕｓ ｔｒｉｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｕｓ[３３]和中华鳑鲏 Ｒｈｏｄｅｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ[３４] 等水生动物中均为二碱基占优势. 由此

可知ꎬ不同物种的优势微卫星类型也各不相同. 因而ꎬ不同物种的微卫星序列既存在基因组间的进化现

象ꎬ也可能存在着一定的保守现象.
２.６　 鲤鱼 ６ 种微卫星中多种类别特征分析

在鲤鱼全基因组 １ ~ ６ 种微卫星类型中ꎬ均表现出明显的 Ａ、Ｔ 碱基优势. 在单碱基类别中ꎬＡ 类别

(Ａ / Ｔ)微卫星数目占比 ９６.５７％ꎬ跟 Ｃ 类别(３.４３％)相比具有明显的优势. 这种现象同样存在于人、果蝇

Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ[３５]、食蟹猴[３１]、大熊猫和北极熊[３０]等绝大部分物种中.
—８０１—
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在二碱基类别中ꎬＡＣ 类别占有较大的比例ꎬ其次是 ＡＴ 和 ＡＧ. 而在黄颡鱼[３６]、金钱鱼[２１]、斑鳢[２３] 和

４ 种河鲀[２８]等水生动物中二碱基前三类别排序均为 ＡＣ、ＡＧ 和 ＡＴ. 尽管 ＡＧ 和 ＡＴ 在不同物种二碱基中

排序不同ꎬ但均有 ＡＣ 类别占比较大ꎬＡＧ、ＡＴ 类别占比相差较小的特征.
ＡＡＴ、ＡＡＣ 和 ＡＡＧ 分别为三碱基中的前三类别ꎬ这表明 ＡＡＮ(Ｎ 代表除 Ａ 以外的任何碱基)类别在三

碱基中具有绝对的碱基优势. 该现象与人[１８]等三碱基分布相一致. 研究表明ꎬ在 ６ 种完整型微卫星中ꎬ三
碱基微卫星不同于其他碱基类型ꎬ其与生物体的遗传疾病具有一定的相关性[３７] . 而 Ｔｏｔｈ[３５]报道在外显子

中ꎬ三核苷酸重复在 ６ 种碱基类型中总是最丰富的. 因此猜测ꎬ伴随着微卫星核心序列拷贝数的随机波

动ꎬ有可能会改变鲤鱼功能基因的结构ꎬ从而影响其相关性状的表达ꎬ引起鲤鱼部分遗传疾病的发生. 因

此对鲤鱼三碱基微卫星进行定位和研究分析ꎬ将有利于对其相关遗传疾病做出早期的预防与判断.
在四碱基、五碱基和六碱基类别中ꎬＡＡＡＮ、ＡＡＡＡＮ 和 ＡＡＡＡＡＮ(Ｎ 代表除 Ａ 以外的任何碱基)的数量

较为丰富ꎬ这与灵长类和啮齿类等物种中微卫星的研究相一致[３５] . ＡＡＣＣＣＴ 类别在六碱基中数目最多ꎬ在
黄颡鱼[３６]、红鳍东方鲀等 ４ 种河鲀[２８]中同样很丰富ꎬ但在其他物种中分布较少. 推测该类别可能在水生

生物遗传进化及环境适应方面发挥一定的作用.
２.７　 鲤鱼 ６ 种微卫星核心拷贝数分布特征分析

鲤鱼全基因组微卫星分析表明ꎬ６ 种完整型微卫星均随着核心序列拷贝数的增加其微卫星的数目逐

渐递减. 这种现象与人[１８]、虎皮鹦鹉 Ｍｅｌｏｐｓｉｔｔａｃｕｓ ｕｎｄｕｌａｔｕｓ[３８]、虾夷扇贝 Ｐａｔｉｎｏｐｅｃｔｅｎ ｙｅｓｓｏｅｎｓｉｓ[３９]、金钱

鱼[２１]以及 ４ 种埃博拉病毒[２]等绝大部分物种全基因组中微卫星的拷贝变化规律相一致. 有关研究表明ꎬ
当 ６ 种微卫星核心序列拷贝数达到产生滑动突变的最低阈值时ꎬＤＮＡ 复制就会出现滑动突变[４０] . 此外ꎬ
对于各类别微卫星出现频率随核心序列拷贝数变化的规律性ꎬＷｉｅｒｄｌ 等[４１]认为与微卫星的稳定性和突变

率有关. 即随着微卫星长度的增加ꎬ其稳定性会越低ꎬ同时突变率会越高ꎬ这使得越长的微卫星序列其数

目越少.
２.８　 鲤鱼微卫星相关基因 ＧＯ 注释、富集和 ＫＥＧＧ 富集分析

微卫星在基因中的分布对于基因功能的表达非常重要. 在生物体内ꎬ不同基因相互协调行使其生物

学功能ꎬ通过 ＧＯ 注释、富集能够分析目的基因集在基因功能上的集中体现ꎬ而 ＫＥＧＧ 通路显著性富集能

够确定目标基因集参与的最主要生化代谢途径和信号转导途径. 本研究通过对外显子上包含微卫星的基

因进行 ＧＯ 功能注释、富集和 ＫＥＧＧ 富集分析ꎬ来进一步探究微卫星在基因功能方面发挥的作用. ＧＯ 注释

分析表明ꎬ注释到细胞组分中的相关基因主要定位于膜、膜组分和细胞组分等ꎻ分子功能主要集中在结合

活性、催化活性和信号传感器活性等方面ꎻ参与的生物学过程主要与细胞过程、单组织过程和代谢过程等

相关. ＧＯ 富集前十条目均与代谢调节、生物合成调控以及基因表达调控三个功能方面显著相关ꎬ其中以

代谢过程调节、大分子代谢过程调控和细胞生物合成过程调控富集最为显著. ＫＥＧＧ 共富集到 ２８０ 条通路

中ꎬ其中环境信息处理类别中的鞘脂信号通路在所有通路中富集最为显著ꎬ这表明微卫星富集的较多基因

与信号转导紧密相关. 综合 ＫＥＧＧ ５ 个分支的通路富集情况可知ꎬ富集的目的基因主要参与了信号转导通

路、代谢通路以及生长相关通路等通路的调节过程.
基于 ＧＯ 注释、富集和 ＫＥＧＧ 富集分析结果推测ꎬ定位在基因编码区域的微卫星功能可能集中表现在

参与细胞间信息交流、信号转导、细胞新陈代谢以及生物合成调控几个方面. 通过与黄颡鱼[３６]、绿尾虹

雉[４２]２ 个物种基因组中分布在外显子上的微卫星 ＧＯ 注释、ＫＥＧＧ 富集比较发现ꎬ３ 个物种中 ＧＯ 注释的

基因均与膜组分、信号转导、结合活性以及代谢过程功能紧密相关ꎬＫＥＧＧ 富集的通路也都集中在信号转

导通路和代谢通路方面. 因此猜测不同物种中定位在基因编码区域上的微卫星可能在参与信号转导、细
胞代谢等过程方面发挥一定的功能.

３　 结论

尽管关于鲤鱼微卫星开发及应用的报道已有很多ꎬ但可有效利用的微卫星标记仍相对较少ꎬ目前还不

能够满足鲤鱼以及鲤科鱼类遗传育种相关的大量研究. 本研究利用生物信息学软件ꎬ在鲤鱼全基因组内

对微卫星进行搜索分析ꎬ并对处于基因编码区域的微卫星进行了功能探究ꎬ这为鲤鱼后续的基因组分析、
种群遗传信息评估、品系亲缘关系鉴定以及种群良种选育等提供了数据支持.

—９０１—

􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉



南京师大学报(自然科学版) 第 ４４ 卷第 ３ 期(２０２１ 年)

[参考文献]

[１]　 ＴＡＵＴＺ ＤꎬＲＥＮＺ Ｍ. Ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｒｅ ｕｂｉｑｕｉｔｏｕｓ ｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｇｅｎｏｍｅｓ [ Ｊ]. Ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄｓ
ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ１９８４ꎬ１２(１０):４１２７－４１３８.

[２] 周思倩ꎬ焦伟丽ꎬ彭珠黎ꎬ等. 埃博拉病毒基因组中微卫星序列的分布分析[Ｊ]. 基因组学与应用生物学ꎬ２０１９ꎬ３８(３):
１０８７－１０９５.

[３] ＳＨＥＮ Ｘ ＹꎬＹＡＮＧ Ｇ ＰꎬＬＩＵ Ｙ Ｊꎬｅｔ ａｌ. Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐｓ ｏｆ ｇｕｐｐｙ(Ｐｏｅｃｉｌｉａ ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ)ｂａｓｅｄ ｏｎ ＡＦＬＰ ａｎｄ
ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒｓ[Ｊ]. Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅꎬ２００７ꎬ２７１(１－４):１７８－１８７.

[４] ＮＡＲＡＳＩＭＨＡＭＯＯＲＴＨＹ Ｂꎬ ＳＡＨＡ Ｍ Ｃꎬ ＳＷＡＬＬＥＲ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｓｗｉｔｃｈｇｒａｓｓ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ ａｓｓｅｓｓｅｄ ｂｙ
ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ[Ｊ]. Ｂｉｏｅｎｅｒｇｙ ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ２００８ꎬ１(２):１３６－１４６.

[５] ＨＵＬＡＫ ＭꎬＫＡＳＰＡＲ ＶꎬＫＯＨＬＭＡＮＮ Ｋꎬｅｔ ａｌ. Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ￣ｂａｓｅｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｒｅｉｇｎ ｃｏｍｍｏｎ
ｃａｒｐ(Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ)ｓｔｒａｉｎｓ ｆａｒｍｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｃｚｅｃｈ Ｒｅｐｕｂｌｉｃ[Ｊ]. Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅꎬ２０１０ꎬ２９８(３ / ４):１９４－２０１.

[６] ＳＥＲＢＥＺＯＶ ＤꎬＢＥＲＮＡＴＣＨＥＺ ＬꎬＯＬＳＥＮ Ｅ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ｍａｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｎｄ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｓ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｓｕｃｃｅｓｓ ｉｎ
ｂｒｏｗｎ ｔｒｏｕｔ(Ｓａｌｍｏ ｔｒｕｔｔａ)ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ｐａｒｅｎｔａｇｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｎ ｅｎｔｉｒｅ ｓｔｒｅａｍ ｌｉｖｉｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ[Ｊ]. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｃｏｌｏｇｙꎬ２０１０ꎬ
１９(１５):３１９３－３２０５.

[７] ＸＩＡ Ｊ ＨꎬＬＩＵ ＦꎬＺＨＵ Ｚ Ｙꎬｅｔ ａｌ. Ａ ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｇｒａｓｓ ｃａｒｐ(Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎ ｉｄｅｌｌａ)ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌ￣
ｌｉｔｅｓ ａｎｄ ＳＮＰｓ[Ｊ]. ＢＭＣ ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ２０１０ꎬ１１(１):１３５－１５０.

[８] ＸＵ Ｐ ＺꎬＸＩＡＯ ＦꎬＷＡＮＧ Ｘ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｍｏｎ ｃａｒｐꎬＣｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ[Ｊ]. Ｎａｔｕｒｅ
ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ２０１４ꎬ４６(１１):１２１２－１２１９.

[９] 孙效文ꎬ梁利群. 鲤鱼的遗传连锁图谱[Ｊ]. 中国水产科学ꎬ２０００ꎬ７(１):１－５.
[１０] 赵兰. 鲤遗传＿物理整合图谱的构建及鲤与斑马鱼的比较作图[Ｄ]. 大连:大连海洋大学ꎬ２０１３.
[１１] 郑先虎ꎬ匡友谊ꎬ吕伟华ꎬ等. 基于整合图谱的鲤生长相关性状 ＱＴＬ 的分布及变异规律[ Ｊ]. 中国科学:生命科学ꎬ

２０１３ꎬ４３(２):１５９－１６７.
[１２] 吴明林ꎬ侯冠军ꎬ李海洋ꎬ等. 长江野鲤(Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ)及两种养殖鲤群体遗传多样性评估[Ｊ]. 基因组学与应用生物

学ꎬ２０２０ꎬ３９(１):７０－７８.
[１３] ＸＩＯＮＧ Ｌ ＷꎬＷＡＮＧ ＱꎬＱＩＵ Ｇ Ｆ. Ｌａｒｇｅ￣ｓｃａｌｅ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｆｒｏｍ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｍｉｔｔｅｎ ｃｒａｂ Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｖｉａ ａ Ｓｏｌｅｘａ

Ｇｅｎｏｍｉｃ Ｓｕｒｖｅｙ[Ｊ]. Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ２０１２ꎬ１３(１２):１６３３３－１６３４５.
[１４] 魏东旺ꎬ楼允东ꎬ孙效文ꎬ等. 鲤鱼微卫星分子标记的筛选[Ｊ]. 动物学研究ꎬ２００１ꎬ２２(３):２３８－２４１.
[１５] 全迎春ꎬ孙效文ꎬ梁利群. 应用微卫星多态分析四个鲤鱼群体的遗传多样性[Ｊ]. 动物学研究ꎬ２００５ꎬ２６(６):５９５－６０２.
[１６] 孙效文ꎬ贾智英ꎬ魏东旺ꎬ等. 磁珠富集法与小片段克隆法筛选鲤微卫星的比较研究[Ｊ]. 中国水产科学ꎬ２００５ꎬ１２(２):

１２６－１３２.
[１７] Ｖａｎ ＢＥＬＫＵＭ ＡꎬＳＣＨＥＲＥＲ ＳꎬＶａｎ ＡＬＰＨＥＮ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ｓｈｏｒｔ￣ｓｅｑｕｅｎｃｅ ＤＮＡ ｒｅｐｅａｔｓ ｉｎ ｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃ ｇｅｎｏｍｅｓ[Ｊ]. Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ

ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｉｏｌｏｇｙ ｒｅｖｉｅｗｓꎬ１９９８ꎬ６２(２):２７５－２９３.
[１８] ＳＵＢＲＡＭＡＮＩＡＮ ＳꎬＭＩＳＨＲＡ Ｒ ＫꎬＳＩＮＧＨ Ｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｒｅｐｅａｔｓ ｉｎ ｈｕｍａｎｓ:ｔｈｅｉｒ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ

ｄｅｎｓｉｔｙ ｉｎ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｅｎｏｍｉｃ ｒｅｇｉｏｎｓ[Ｊ]. Ｇｅｎｏｍｅ ｂｉｏｌｏｇｙꎬ２００３ꎬ４(２):１－１０.
[１９] ＫＡＲＡＯＧＬＵ ＨꎬＬＥＥ Ｃ Ｍ ＹꎬＭＥＹＥＲ Ｗ. Ｓｕｒｖｅｙ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ ｉｎ ｃｏｍｐｌｅｔｅｄ ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｏｍｅｓ[ Ｊ]. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ２００４ꎬ２２(３):６３９－６４９.
[２０] 王希ꎬ陈丽ꎬ赵春雷. 利用 ＭＩＳＡ 工具对不同类型序列进行 ＳＳＲ 标记位点挖掘的探讨[Ｊ]. 中国农学通报ꎬ２０１６ꎬ３２(１０):

１５０－１５６.
[２１] 王耀嵘ꎬ杨尉ꎬ任席林ꎬ等. 金钱鱼基因组微卫星分布特征分析及多态性标记开发[Ｊ]. 广东海洋大学学报ꎬ２０２０ꎬ４０(４):

７－１４.
[２２] 郭新颖ꎬ张健ꎬ李梦柔ꎬ等. 藏鸡基因组微卫星特征分析[Ｊ]. 中国家禽ꎬ２０２０ꎬ４２(１):１１６－１２０.
[２３] 上官清ꎬ陈昆慈ꎬ刘海洋ꎬ等. 斑鳢基因组中微卫星分布特征及野生种群遗传结构分析[Ｊ]. 南方水产科学ꎬ２０２０ꎬ１６(３):

４７－６０.
[２４] ＣＯＮＥＳＡ ＡꎬＧＯＴＺ ＳꎬＧＡＲＣＩＡ Ｇ Ｊ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ｂｌａｓｔ２ＧＯ:ａ ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ｔｏｏｌ ｆｏｒ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎꎬｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ

ｇｅｎｏｍｉｃｓ ｒｅｓｅａｒｃｈ[Ｊ]. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ２００５ꎬ２１(１８):３６７４－３６７６.
[２５] ＸＩＥ ＣꎬＭＡＯ Ｘ ＺꎬＨＵＡＮＧ Ｊ Ｊꎬｅｔ ａｌ. ＫＯＢＡＳ ２.０:ａ ｗｅｂ ｓｅｒｖｅｒ ｆｏｒ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｐａｔｈｗａｙｓ ａｎｄ

ｄｉｓｅａｓｅｓ[Ｊ]. Ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄｓ ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ２０１１ꎬ３９(ｓｕｐｐｌ):Ｗ３１６－Ｗ３２２.
[２６] 童晓玲ꎬ代方银ꎬ李斌ꎬ等. 小鼠基因组中的微卫星重复序列的数量、分布和密度[Ｊ]. 动物学报ꎬ２００６ꎬ５２(１):１３８－１５２.

—０１１—

􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉



梁　 霞ꎬ等:鲤鱼(Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ)全基因组微卫星分布特征研究

[２７] 涂飞云ꎬ刘晓华ꎬ杜联明ꎬ等. 大鼠全基因组微卫星分布特征研究[Ｊ]. 江西农业大学学报ꎬ２０１５ꎬ３７(４):７０８－７１１.
[２８] 徐杰杰ꎬ郑翔ꎬ张鑫宇ꎬ等. ２０１９ꎬ４ 种河鲀全基因组微卫星分布特征分析研究[Ｊ / ＯＬ]. 基因组学与应用生物学ꎬ２０１９.

ｈｔｔｐ: / / ｋｎｓ.ｃｎｋｉ.ｎｅｔ / ｋｃｍｓ / ｄｅｔａｉｌ / ４５.１３６９.ｑ.２０１９１１２６.１０１９.００２.ｈｔｍｌ.
[２９] 黄杰ꎬ杜联明ꎬ李玉芝ꎬ等. 红原鸡全基因组中微卫星分布规律研究[Ｊ]. 四川动物ꎬ２０１２ꎬ３１(３):３５８－３６３.
[３０] 李午佼ꎬ李玉芝ꎬ杜联明ꎬ等. 大熊猫和北极熊基因组微卫星分布特征比较分析[Ｊ]. 四川动物ꎬ２０１４ꎬ３３(６):８７４－８７８.
[３１] 涂飞云ꎬ刘俊ꎬ韩卫杰ꎬ等. 食蟹猴全基因组微卫星分布特征分析[Ｊ]. 野生动物学报ꎬ２０１８ꎬ３９(２):４００－４０４.
[３２] 高焕ꎬ刘萍ꎬ孟宪红ꎬ等. 中国对虾(Ｆｅｎｎｅｒｏｐｅｎａｅｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)基因组微卫星特征分析[Ｊ]. 海洋与湖沼ꎬ２００４(５):４２４－４３１.
[３３] 宋来鹏ꎬ刘萍ꎬ李健ꎬ等. 三疣梭子蟹基因组微卫星特征分析[Ｊ]. 中国水产科学ꎬ２００８ꎬ１５(５):７３８－７４４.
[３４] 熊良伟ꎬ王帅兵ꎬ封琦ꎬ等. 基于高通量测序的中华鳑鲏基因组微卫星特征分析及标记开发[Ｊ]. 江苏农业科学ꎬ２０１８ꎬ

４６(１８):１６４－１６８.
[３５] ＴＯＴＨ Ｇ. Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｇｅｎｏｍｅｓ:ｓｕｒｖｅｙ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ[Ｊ]. Ｇｅｎｏｍｅ ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ２０００ꎬ１０(７):９６７－９８１.
[３６] 徐杰杰ꎬ郑翔ꎬ李杰ꎬ等. 黄颡鱼(Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓ ｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ)全基因组微卫星分布特征研究[Ｊ / ＯＬ]. 基因组学与应用生物

学ꎬ２０１９. ｈｔｔｐ: / / ｋｎｓ.ｃｎｋｉ.ｎｅｔ / ｋｃｍｓ / ｄｅｔａｉｌ / ４５.１３６９.Ｑ.２０１９１２０４.１０５５.００２.ｈｔｍｌ.
[３７] ＰＥＡＲＳＯＮ Ｃ ＥꎬＳＩＮＤＥＮ Ｒ Ｒ. Ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ＤＮＡ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ:ｄｙｎａｍｉｃ ｍｕｔａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｄｙｎａｍｉｃ ＤＮＡ[Ｊ]. Ｃｕｒｒｅｎｔ ｏｐｉｎｉｏｎ

ｉｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｂｉｏｌｏｇｙꎬ１９９８ꎬ８(３):３２１－３３０.
[３８] 黄杰ꎬ原宝东ꎬ杨承忠. 虎皮鹦鹉全基因组中微卫星分布规律研究[Ｊ]. 野生动物学报ꎬ２０１７ꎬ３８(３):４２２－４２６.
[３９] 倪守胜ꎬ杨钰ꎬ柳淑芳ꎬ等. 基于高通量测序的虾夷扇贝基因组微卫星特征分析[Ｊ]. 渔业科学进展ꎬ２０１８ꎬ３９(１):１０７－

１１３.　
[４０] ＬＡＩ ＹꎬＳＵＮ Ｆ. Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｓｌｉｐｐａｇｅ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｅｐｅａｔ ｕｎｉｔｓ[Ｊ]. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ２００３ꎬ２０(１２):２１２３－２１３１.
[４１] ＷＩＥＲＤＬ ＭꎬＤＯＭＩＮＳＫＡ ＭꎬＰＥＴＥＳ Ｔ Ｄ. Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｉｎ ｙｅａｓｔ:ｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅ ｏｎ ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ[Ｊ].

Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ１９９７ꎬ１４６(３):７６９－７７９.
[４２] ＣＵＩ ＫꎬＹＵＥ Ｂ Ｓ. Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ｌｏｐｈｏｐｈｏｒｕｓ ｌｈｕｙｓｉｉ[Ｊ]. Ｓｉｃｈｕａｎ ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ ｚｏｏｌｏｇｙꎬ

２０１８ꎬ３７(５):５９－６６.

[责任编辑:黄　 敏]

—１１１—

􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉


