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建鲤(Cyprinus carpio var. Jian)微卫星 DNA 亲权鉴定 
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摘要: 利用 16 个微卫星座位对建鲤 10 个全同胞家系 647 个子代进行亲权鉴定。Cervus3.0 分析表明, 16 个微

卫星位点的平均多态信息含量为 0.7025, 平均等位基因数为 6.63, 期望杂合度平均为 0.7405。当双亲未知时, 累

积排除概率为 0.999225, 已知单亲时的累积排除概率为 0.999996, 置信度为 95%。进一步模拟分析表明, 要达

到亲权鉴定的要求在双亲未知时通常需要 8～12 个微卫星位点, 已知单亲时需要 5～8 个微卫星位点。在双亲

均未知的情况下进行亲权鉴定, 94.6%的后裔找到了其父母本, 真实鉴定率低于模拟分析预测值, 分析可能是与

候选亲本间存在亲缘关系、无效等位基因的存在以及分型错误等因素有关。9 个建鲤全同胞家系的鉴定, 为今

后的遗传图谱构建、QTL 定位及分子标记辅助育种研究奠定了基础。 
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Abstract:  Using 16 microsatellite loci we estimated the parentage of 647 progeny in 10 Jian Carp full-sib families. 
Cervus 3.0 analysis showed that mean PIC value of 16 microsatellites, mean number of allele, and mean expected het-
erozygosity were 0.7025, 6.63, and 0.7405, respectively. The combined probability of exclusion was 0.99922456 when both 
parents were unknown and the combined probability of exclusion was 0.99999557 when only one of the parental genotype 
was known, with the confidence level of 95%. Further simulations based on allele frequencies suggested that to achieve the 
requirements of paternity test usually took 8 to 12 microsatellite loci when both parents were unknown and 5 to 8 microsa-
tellite loci when one parent was known. Out of 647 progenies, 94.6% were assigned to their parental pairs without the in-
formation of both parents in parentage analysis, which were lower than the theoretical assignment rates predicted by the 
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Cervus simulations. This could be explained by the relationship between the candidate parents or existence of null and by 
typing errors. The identification of 9 families was useful for linkage analysis of Jian Carp and QTL location, also for marker 
assisted selection for economical traits. 

Keywords: Jian Carp; parental identification; microsatellite 

亲权鉴定 (Parentage identification)又称亲子鉴
定, 是指利用医学、生物学以及遗传学等理论技术, 
分析子代与亲代之间的遗传关联, 判断他们是否具
有亲缘关系[1,2]。目前亲权鉴定已经广泛应用于法医

检验[3,4]、畜牧业生产[2]及动物遗传育种繁殖等领域

当中[5]。在当前水产动物育种中也有着普遍的应用, 
特别是在家系混养条件下, 需要通过亲权鉴定找到
各子代的父母本, 保持混养群体的家系信息。 

建鲤(Cyprinus carpio var. Jian)是我国淡水渔业
研究中心采用一系列综合育种技术经 6 代定向选育
而成的优良新品种, 是国家“八五”重点科技成果推
广项目, 具有生长快、肉质好、饲料转化率高、适
应性和抗病力强、遗传性状稳定、不需杂交制种等

优点。与现有鲤鱼品种相比, 普遍增产 30％以上, 建
鲤的推广普及, 推动了我国淡水养殖业的发展[6,7]。

但是作为人工育成的新品种 , 建鲤培育技术复杂 , 
面临在大规模推广过程中自然和人为的负面效应 , 
如果不注意选种育种, 往往会造成质种退化、产量
下降以及其他性状变差。因此加强建鲤选育工作是

十分必要的。良种选育通常从两方面入手, 一方面
是家系选育, 根据家系信息准确选留亲本, 避免近
交衰退现象的产生, 另一方面是分子标记辅助育种, 
利用与目标性状紧密连锁的分子标记对性状进行直

接选择, 也可以有效的加快育种进程, 此技术也要
求明确的家系信息。因此, 完整准确的家系系谱信
息是建鲤良种选育的前提。但是在具体实施过程中, 
为了节约空间, 减小管理强度, 避免外界环境因素
引起表型值误差 , 实现家系遗传参数的准确评估 , 
多采用不同家系混养的方式, 为此引入了亲子鉴定
技术。 

微卫星作为近年来发展迅速、应用广泛的分子

标记, 具有多态性高、保守性好、呈共显性遗传及
符合孟德尔遗传规律等优点, 在群体遗传[8]、遗传连

锁图谱构建[9]、亲缘关系划分[10,11]及种质结构分析[12]

等领域发挥着巨大的作用。它能弥补和克服在形态

学鉴定、同工酶、RFLP等许多缺陷和难题, 极大的
提高了亲权鉴定能力, 成为动物个体识别和亲权鉴
定的首选标记。目前微卫星标记已成功应用于许多

物种的亲缘关系分析 , 在牙鲆 (Paralichthys oliva-
ceus) [13]、真鲷(Pagrus major) [14]、虹鳟(Oncorhynchus 
mykiss) [15]、斑节对虾(Penaeus monodon) [16]、大菱鲆

(Scophthalmus maximus) [17]、太平洋牡蛎(Crassostrea 
gigas, Thunberg) [18]、大西洋鲑(Salmo salar) [19]\等水

产经济动物也有相关报道。在鲤鱼(Cyprinus carpio 
L.)中, Vandeputte等[20]利用 8 个微卫星标记在 10 个
候选母本、24 个侯选父本中为 550 个鲤鱼子代中
95.3%的个体找到了父母本。Vandeputte等[21]利用 3
种鱼(欧洲鲈鱼(Dicentrarchus labrax)、鲤鱼和虹鳟)
进行了模拟分析与实际鉴定结果的比较, 结果表明, 
实际所得的鉴定率要远远低于模拟分析所预期的鉴

定率。目前还没有关于建鲤亲权鉴定方面的报道。

本研究利用筛选好的 16 对鲤鱼微卫星标记对 10 个
建鲤全同胞家系进行亲权鉴定, 探讨家系混养条件
下, 微卫星辅助建鲤家系构建的可行性, 为今后建
鲤的良种选育工作奠定基础。 

1  材料和方法 

1.1  家系构建 

实验用鱼取自中国水产科学研究院淡水渔业研

究中心, 2010年 4月选取 10对后备亲鱼作为建鲤亲
本, 经过一对一雌雄交配, 产生 10 个建鲤全同胞家
系, 编号分别为 1#~10#, 投放 2 000尾(每个家系取
约 200尾)于 2亩池塘混养, 2010年 12月随机取出其
中的 647 尾, 其中 10#家系父母本样品丢失, 其余 9
个家系亲本记录明确。 

1.2  基因组 DNA的提取及引物设计 

抽取 20 μL 建鲤血样, 加入 400 μL 的裂解液
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(0.5%的十二烷基肌胺酸钠、200 μg/mL蛋白酶 K、
0.5 mol/L EDTA), 55℃温育 1～2 h, 酚-氯仿抽提, 
乙醇沉淀。风干后, 加入 1×TE 溶解。1%的琼脂糖
检测 DNA 的质量及估测浓度。 

从已建立的鲤鱼遗传连锁图谱上选取多态性丰

富的微卫星标记, 这些标记由本实验室开发 [22], 由
上海生工生物工程技术服务有限公司合成。引物信

息见表 1。 

1.3  PCR扩增及检测 

建立 15 μL反应体系, 包括 PCR混合缓冲液 11 
μL(10 mmol/L Tris-Cl(pH8.3), 50 mmol/L KCl, 1.5 
mmol/L MgCl2, 0.01%明胶 , 0.1% Tween-20, 0.1% 
NP-40, dNTP各 2 mmol/L), 上下游引物(10 μmol/L)
各 0.5 μL, 模板 DNA (50 ng/μL)1 μL, Taq DNA聚合
酶(Promega)1 U, 补无菌水到 15 μL。PCR扩增程度：
94℃预变性 3 min; 94℃ 30 s, 复性 30 s(各引物复
性温度见表 1), 72℃延伸 30 s, 25个循环; 72℃延伸 
5 min, 4℃保存。扩增产物在 8%非变性聚丙烯酰胺
凝胶电泳中分离, 硝酸银染色。用 Gel-Pro Analyzer 

4.5 软件判读基因型, 确定等位基因大小, 并进行人
工校正。 

1.4  家系鉴定 

建立子代(647 个体)和亲本(9 对)的基因型数据
库, 采用自编的标记数据转换软件将 0、1矩阵转化
为 Genepop格式。运行 Cervus3.0软件获得各微卫星
座位的遗传多样性参数, 包括等位基因数、杂合度、
多态信息含量、单位点排除概率及累积排除概率等, 
并进行 Hardy-Weinberg 平衡检验; 根据位点等位基
因频率模拟分析这 16 个微卫星位点的家系鉴定能
力。然后进行亲权分析, 计算候选亲本的 LOD 值, 
LOD值越大越可能是真实的父母本。本研究中双亲
基因型均未知, 因此将候选亲本中 LOD值最大的两
个亲本确定为该子代的父母本。计算鉴定率, 即分
配到各家系的个体比例。 

1.5  聚类分析 

利用 Popgene 软件计算建鲤家系间的 Nei 氏遗
传距离和相似性指数 ,  通过 PHYLIP 程序中的 

 

表 1  16 个鲤鱼微卫星座位的基本信息 

基因座 引物序列(5′→3′) 复性温度(℃) 核心序列 片段大小(bp) GenBank登录号
HLJ3473 F: CAGTGCCCAAAAACAATGC 

R: TGAATGCTGAAAAACAACCAG 
60 (AGAT)8 178~217 JN687019 

HLJ3762 F: AGCCCAACTCTTCTCTTCTTAGT 
R: CGGAACCTGCTGATACACAA 

60 (TTTTC)6 227~280 JN687092 

HLJ3697 F: CTGACGGTTCATTTCCCAGT 
R: CGGTTGTTCACTTGTTTGGA 

60 (AAATA)7 243~277 JN687072 

HLJ3086 F: AGGCATGCATATGAGCACAG 
R: CAAACTTTTTGAACAGTAGTGTGTGTT

60 (AAT)6 228~264 JN686956 

HLJ3993 F: GCTTCTCCTAAACCTCAAGTCC 
R: CCCCACAACGGTCAAAAT 

57 (TCTA)20 196~240 JN687148 

HLJ3633 F: GACCTCAAACTTACGAACGGTA 
R: CCACCTCAGATTAGTGCCAAA 

60 (TATT)10 187~228 JN687061 

HLJ3757 F: GCTAAAATGAACTGGAAGTGAATG 
R: TGTGTGATTGTTGTGGAAGGA 

60 (TAAAA)7 209~247 JN687089 

HLJ3516 F: TGTTCTTTATTATTTTCCCAGTTGC 
R: GCCCTCAATCCAGCGTCT 

60 (ATCT)10 187~233 JN687028 

HLJ3734 F: GAAACCGTGAAGAATGAGCA 
R: CAGCACAAAATGATGGATGA 

60 (AAAT)7 176~237 JN687082 

HLJ3857 F: CGCTTACCTTTTCTTATTTTTCTG 
R: AGAGCACCAGGGCAACATT 

60 (TCTA)11 233~297 JN687117 

HLJ1140 F: TTTGCTGTATCCCAAAAATGC 
R: CATCAACATTGAATCGCAATC 

60 (AGAT)8 163~227 EU861322 

HLJ3951 F: GCATAAAGAAAAGCAGGAAATG 
R: CAAGAACTCCCAAGGCTGAG 

60 (TTA)11 229~285 JN687136 

HLJ3291 F: TCCATCAGTCACACAAGTCCTC 
R: GGGTTCTTGTGGCGTTAGTG 

60 (ATT)19+(TG)5 180~226 JN724874 

HLJ2917 F: GACATTTGATTGGTGTATTTTCATC 
R: GTTTGGCTCCCCCTTCTGTA 

60 (ATT)7 228~272 JN686929 

HLJ3952 F: GCAAGCATTTCTCCCACTTC 
R: CTTTTTCCACCACTTTTCAGC 

60 (TTTTA)6 303~360 JN687137 

HLJ3586 F: TTGTGTGAAATACAGGAGACCAG 
R: CAACCGCCACTTTGAGTTTA 

60 (ATAG)6 213~262 JN687046 
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UPGMA方法进行聚类分析, 构建系统发育树。 

2  结果与分析 

2.1  家系遗传多样性分析 

所用 16 个微卫星标记在建鲤群体中均能扩增
出目的条带, 部分电泳结果见图 1。 

运行 Allele frequency analysis程序获得 16个微
卫星座位在 10个家系中的遗传参数信息。结果表明
这, 16 个位点均表现出较好的多态性, 各位点等位
基因数在 4～9 个, 平均为 6.63 个。观测杂合度在 

0.522～0.907 之间, 期望杂合度在 0.554～0.840 之间, 
位点多态信息含量在 0.483～0.823 之间 , 平均为
0.7025, 其中 15 个位点为高度多态位点(PIC>0.5), 
只有 HLJ3086 为中度多态位点 (0.25<PIC<0.5)。
Hardy-Weinberg 平衡检验显示, 只有位点 HLJ3952
符合 Hardy-Weinberg平衡, 其余 15个位点均极显著
偏离 Hardy-Weinberg平衡(P<0.01)(表 2)。 

2.2  微卫星位点排除率及鉴定率分析   

排除率分析表明, 微卫星位点的排除概率与其
位点数和多态信息含量成正比。当双亲基因型均未 

 

 
 

图 1  微卫星位点 HLJ3734 在混养家系扩增后部分结果 
 
表 2  16 个微卫星座位在建鲤家系中的遗传参数分析 

排除概率 微卫星 
基因座 

等位 
基因数 

检测 
个体数 

杂合子 纯合子 
观察杂

合度 
期望杂

合度 
多态信

息含量 E-1P E-2P 

哈迪温伯

格平衡 
无效等位

基因频率

HLJ3473 7 637 513 124 0.805 0.776 0.740 0.385 0.563 ** −0.0197 
HLJ3762 7 642 526 116 0.819 0.722 0.687 0.326 0.508 ** −0.0759 
HLJ3697 6 601 545 56 0.907 0.814 0.787 0.451 0.628 ** −0.0537 
HLJ3086 4 630 329 301 0.522 0.554 0.483 0.158 0.291 ** +0.0410 
HLJ3993 7 607 440 167 0.725 0.703 0.660 0.298 0.474 ** −0.0074 
HLJ3633 7 617 510 107 0.827 0.820 0.795 0.467 0.642 ** −0.0044 
HLJ3757 6 633 521 112 0.823 0.782 0.749 0.398 0.577 ** −0.0292 
HLJ3516 9 604 581 23 0.962 0.840 0.823 0.522 0.690 ** −0.0719 
HLJ3734 7 627 501 126 0.799 0.793 0.765 0.424 0.603 ** +0.0040 
HLJ3857 7 618 483 135 0.782 0.716 0.674 0.313 0.490 ** −0.0471 
HLJ1140 7 554 388 166 0.700 0.700 0.648 0.286 0.454 ** +0.0022 
HLJ3951 6 601 495 106 0.824 0.762 0.728 0.373 0.553 ** −0.0473 
HLJ3291 5 612 458 154 0.748 0.707 0.656 0.285 0.456 ** −0.0297 
HLJ2917 9 611 551 60 0.902 0.784 0.755 0.413 0.592 ** −0.0733 
HLJ3952 6 600 401 199 0.668 0.622 0.579 0.222 0.394 NS −0.0425 
HLJ3586 6 629 409 220 0.650 0.750 0.710 0.349 0.526 ** +0.0661 

平均等位基因数 6.63 
平均个体分型率 0.9232 
平均期望杂合度 0.7405 
平均多态信息含量 0.7025 
累积排除概率 CE-1P 0.999225 
累积排除概率 CE-2P 0.999996 

注：E-1P：双亲未知时的排除概率; E-2P：已知一亲本基因型的排除率; NS：符合;  **：偏离极显著。 
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知时, 单个位点排除概率(E-1P)为 0.158～0.522, 16
个位点累积排除概率为 0.999225; 已知单亲基因型
时单个位点排除概率(E-2P)为 0.291～0.690, 累积排
除概率为 0.999996, 说明所选的 16个微卫星位点可
以达到很高的判定标准, 结果可靠。 

根据 16个微卫星位点多态信息含量大小, 按由
高到低和由低到高顺序依次增加微卫星位点进行排

除率分析, 由图 2 可见, 随着微卫星位点数目的增
加, 累积排除概率也增大, 但要达到同样的排除率, 
多态性低时所需位点数目要远远大于多态性高时。

因此, 在双亲信息均未知的情况下, 要达到亲权鉴
定的要求通常需要 8～12 个微卫星位点, 而在已知
单亲信息的情况下则需要 5～8个位点。 

运行 Simulation程序, 模拟 10 000次亲子鉴定, 
亲本抽样比例 1, 置信度为 95%, 在亲本性别已知的
情况下进行双亲鉴定, 16 个微卫星位点的鉴定率为
100%。 

2.3  混养群体家系鉴定 

运行 Cervus 亲权分析程序, 输入子代及亲本的
基因型文件及候选亲本文件, 在亲本性别已知的情
况下进行统计分析, 结果表明(表 3), 在置信水平为
95%的情况下, 612个子代个体被分配到了 9个家系
中, 每个家系个体数分别为：52, 49, 121, 37, 51, 11, 
105, 96, 90, 鉴定率为 94.6%。另外 4.0%个体虽然找
到了父母本, 但是置信度较低且其父母本并不是同
一家系的亲本, 认为是发生了误判。还有 1.4%的个

体未被分配到任何家系中, 其中 4 个个体由于模板
质量较差导致大部分位点未扩增出目的条带从而无

法判读基因型, 还有 5 个子代未找到其亲本。由于
家系 10#的亲本丢失, 所有未找到亲本的个体及误
判的个体可能都是来自家系 10#。 

2.4  聚类分析 

根据等位基因频率计算出 9 个建鲤家系间的
Nei 氏遗传距离及相似性指数(表 4), 构建 UPGMA
图(图 3)。结果表明, 群体间遗传距离在 0.2886～
0.8845 之间, 其中家系 2#与 8#之间遗传距离最小, 
相似性最高, 聚合在一起。家系 1#与 7#之间的遗传
距离次之。5#与 9#间的距离最远。 

3  讨 论 

3.1  微卫星位点的选择 

亲子鉴定是明确个体间亲缘关系, 建立正确系
谱的重要辅助手段[5]。目前用于亲子鉴定的标记有

很多, 但微卫星以其独特的优点, 如突变率低、能够
稳定遗传、非亲排除率高及对模板质量要求低等 , 
成为亲子鉴定和个体识别的首选标记。理论上来说, 
所选微卫星标记的遗传多样性越丰富, 其非亲排除
概率就越高 , 就越容易通过特异条带确定亲缘关
系。本研究中所选用的微卫星多为 3～5 碱基重复, 
变异率较高, 扩增效果较好, 且每个位点在个体中
只扩增出一条或两条带, 符合典型共显性标记的特 

 

 
 

图 2  Cervus 模拟分析微卫星位点数与累积排除概率之间的关系 
CE-1P, CE-2P: PIC由高到低排列的累积排除概率;  CE-1P`, CE-2P`: PIC由低到高排列的累积排除概率。 
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表 3  建鲤 647 个子代的亲权鉴定结果 

项目 个体数 比例 (%) 

亲本来自同一家系的(共 9个家系) 612 94.6 

亲本来自不同家系的 26 4.0 

大部分位点未扩增出目的条带的 4 0.6 

未找到候选亲本的 5 0.8 

所有未分配个体 9 1.4 

所有检测个体 647 100 

 
点。16 个微卫星位点共检测到 106 个等位基因, 平
均每个位点 6.63 个, 多态信息含量在 0.483～0.823, 
平均值为 0.7025, 表现出较丰富的信息含量。多态
性丰富不仅能扩大位点的通用性及使用年限, 同时
具有很好的实验重复性及稳定性, 因此, 在做鉴定
前, 要选择多态性好的微卫星标记以实现利用少量
标记得到较高的鉴定率。 

在利用微卫星进行亲子鉴定时, 需要选择适当
的微卫星标记数目。于飞等[23]研究表明, 使用 8 个
微卫星标记对 7 个大菱鲆家系进行系谱鉴别, 仅知
单亲基因型记录时, 要达到 95%以上的累积排除概
率至少需要 8 个中的 4 个多态位点, 而双亲均未知
时, 则至少需要 8个中的 7个多态位点。王鸿霞等[24]

选取 10个微卫星座位中多态信息含量高的 6个进行
组合在凡纳滨对虾家系中的累计排除概率与原组合

均达 0.99。纪志宾等[25]用 12 个微卫星位点在 212
只崂山奶山羊中的累积排除率为 0.9998, 在已知双
亲和仅知单亲信息的情况下, 需要 5 个和 7 个微卫
星位点(平均PIC为 0.687左右)就能达到 0.99的累积
排除率。由此可见所用微卫星标记数目越多, 多态
性越丰富 ,  其排除非亲本的能力就越高。但是当 

达到一定标记数目时再增加标记累积排除率的变化

则不明显, 因此在实际应用中还要考虑到鉴定成本
和工作量的因素, 故建议选择适当的标记数。本研
究通过 16 个微卫星位点对来自 10 个全同胞家系的
647 个个体进行模拟分析, 在双亲未知和已知单亲
情况下的累计排除率高达 0.999225和 0.999996。进
一步模拟分析表明, 在双亲信息未知的情况下要达
到亲权鉴定的要求通常需要 8～12 个微卫星位点, 
已知单亲信息的情况下, 通常需要 5～8个位点。 

3.2  模拟分析与家系鉴定 

Cervus模拟分析是根据微卫星位点在群体中的
等位基因频率进行亲缘关系的重建模拟, 预测这些
微卫星位点在家系鉴定中的可行性[26]。但在研究中

发现 , 实际鉴定结果与模拟分析的结果有差异。
Vandeputte[21]等利用 3种鱼(欧洲鲈鱼、鲤鱼和虹鳟)
进行了模拟分析与实际鉴定结果的比较, 结果表明, 
实际所得的鉴定率要远远低于模拟分析所预期的鉴

定率, 要达到 99%的真实鉴定率至少要求模拟分析
达到 99.999996%, 而真实值为 95%时对应的理论值
为 99.9989%。董世瑞等[26]模拟分析表明, 5个微卫星
标记能够对 95%以上的个体进行家系鉴定, 而实际
应用中, 5个微卫星标记在单独养殖的家系中的鉴定
准确率可达 92.9%, 在混养的家系中的鉴定率为
90.7%。本研究利用 16个微卫星标记对来自 10个家
系的 647个个体进行亲权鉴定, 94.6%的个体被成功
分配到了九个家系中, 还有 4.0%的个体没有分配到
同一家系亲本, 认为是发生了误判, 真实鉴定率低
于模拟分析的结果。 

 
表 4  9 个建鲤家系间的遗传距离和相似性指数 

家系 1# 2# 3# 4# 5# 6# 7# 8# 9# 

1# / 0.6616 0.5593 0.5010 0.4918 0.5736 0.7036 0.6777 0.6134 

2# 0.4130 / 0.5286 0.4994 0.5610 0.4566 0.6540 0.7493 0.4712 

3# 0.5811 0.6375 / 0.6762 0.5647 0.6207 0.6055 0.5949 0.6378 

4# 0.6911 0.6944 0.3912 / 0.5638 0.6683 0.6553 0.6414 0.6587 

5# 0.7096 0.5780 0.5715 0.5731 / 0.5655 0.6107 0.6533 0.4129 

6# 0.5558 0.7840 0.4770 0.4030 0.5700 / 0.6027 0.5548 0.5635 

7# 0.3516 0.4247 0.5017 0.4226 0.4931 0.5064 / 0.7432 0.6979 

8# 0.3890 0.2886 0.5194 0.4441 0.4258 0.5892 0.2968 / 0.5340 

9# 0.4887 0.7525 0.4497 0.4175 0.8845 0.5737 0.3596 0.6274 / 

注: 对角线上方为相似性指数, 对角线下方为遗传距离。 
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图 3  9 个建鲤家系的 UPGMA 聚类分析 

 
影响真实鉴定率的原因可能有如下几点：(1)候

选亲本间具有一定程度的亲缘关系, 比如同胞或半
同胞关系, 导致亲本间遗传相似度较高, 共有等位
基因较多, 特别是在一些小群体中更为普遍。而模
拟分析中没有考虑到这一点。本研究中 4.0%的个体
发生了误判, 没有被分配到同一家系中。聚类分析
表明, 家系 2#与 8#及 1#与 7#之间遗传距离较近, 被
聚为一类, 推测这些家系亲本间可能具有同胞或半
同胞关系使得排除率降低, 最终导致亲缘关系的误
判。(2)无效等位基因, 通常是由引物结合部位的点
突变、插入或缺失引起的特异等位基因不被扩增的

现象 [ 27], 由于微卫星序列点突变频率(10- 2～10- 5) 
和复制滑脱频率(10- 3～10- 4)很高[28], 无效等位基因
在多个物种中存在已被证实[29~31]。某些情况下无效

等位基因的存在可以通过是否偏离哈迪温伯格平衡

或者偏离孟德尔遗传模式来验证[17]。在种群分析中

无效等位基因的存在常常会导致杂合子的缺失 [ 32] , 
在家系鉴定中则会导致可能亲本或个体间亲缘关系

的错误推断从而降低亲权鉴定的成功率[33]。考虑到

这一点, 一方面可以在家系研究之前验证所用微卫
星位点是否符合孟德尔遗传, 剔除不符合的位点。
另一方面可以通过增加微卫星位点数目计算候选亲

本LOD值大小来寻找真实父母本, 这样可以降低个
别位点出现无效等位基因而引起的错配几率。(3)基
因分型错误也会导致子代与亲本的错配。研究表明

微卫星分型错误率通常在 2%左右[17,34~36], 一方面是
实验操作包括PCR扩增, 电泳等诸多因素影响, 使
得条带扩增不清导致分型错误, 另一方面是数据处
理过程人为的分型错误, 比如等位基因之间差异较
小(只差 1 bp), 聚丙烯凝胶很难将其区分。前者在实 

验中是可控制的, 我们可以通过提取高质量模板或
者调整复性温度及电泳条件等得到清晰的条带, 减
少分型错误的几率。而后者是很难控制的, 本研究
中有部分位点两个等位基因间只差 1～2 bp, 因此人
为的分型误差也将导致真实鉴定准确率低于模拟分

析的结果。(4)缺带严重或样本污染等。本研究中有
4 个子代个体可能由于 DNA 模板质量较差, 在大部
分位点未扩增出目的条带, 因此无法获得基因型而
未被分配到可能的家系中。 

引起多态位点偏离Hardy-Weinberg平衡的原因
是多方面的, 除了受遗传学规律控制外, 还和外界
环境及人为等其他因素有关[37]。本研究中 10个建鲤
家系在 15 个位点均极显著偏离Hardy-Weinberg平衡
(P<0.01), 这种现象主要是因为这 10 个家系繁殖方
式并不是随机交配的, 而是根据亲本间遗传距离及
表型性状等方面特定选育的家系, 对于这种非野生
小群体在部分位点偏离平衡是正常的; 其次无效等
位基因的存在也会导致杂合子缺失 [38], 从而偏离
Hardy-Weinberg平衡; 另外数据统计出现误差, 如两
个等位基因之间差异较小, 造成基因分型错误或将其
作为一个等位基因处理都会导致基因频率的变化。 

通过聚类分析可以看出各家系间的亲缘关系 , 
亲缘关系越近则亲本相似程度越高, 非亲排除概率
越小, 可为家系鉴定提供参考。此外, 聚类分析也可
为家系配组繁殖避免近交衰退提供依据。本研究从

10个建鲤全同胞家系的混养群体中分辨出 9个家系, 
其中 4 个家系个体数在 100 左右, 可以用于进行下
一步的图谱构建及 QTL定位分析, 为建鲤的遗传育
种工作打下基础。同时表明应用较少的微卫星标记

就可以对大的混养群体进行家系鉴定, 显示微卫星
技术作为一种快捷有效的亲子关系分析工具具有实

用价值, 在群体遗传结构、亲缘关系鉴定、系谱认证
及分子标记辅助选择等方面也具有广阔的应用前景。 
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