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摘要：肌球蛋白是肌肉细胞的重要组成成分，影响肌纤维的组成和肌肉生长。为了研究
肌球蛋白重链(MYH)基因多态性与大口黑鲈生长性状的相关性，本研究采用PCR技术扩
增得到编码区序列全长为9759 bp的大口黑鲈MYH基因，该基因包含37个外显子和36个内
含子，编码1940个氨基酸。采用直接测序法在MYH基因上筛选到8个单核苷酸多态性标
记(SNP)位点(A-305G、G-558C、A-2784C、A-2816G、T-4765A、C-6206T、C-6811T和G-
6935T)，有4个位于外显子上，其中2个属于同义突变。用SNaPshot方法对从同批繁殖、
同塘养殖的大口黑鲈“优鲈1号”群体中随机选取的430尾个体中各位点的基因型进行检
测。结果显示，内含子上的A-2784C和A-2816G位点完全连锁，所有位点在大口黑鲈“优
鲈1号”群体中的平均有效等位基因数、平均观测杂合度和平均期望杂合度分别为1.635、
0.406和0.373，仅C-6206T、C-6811T和T-4765A位点的基因型频率分布符合Hardy-Wein-
berg定律。采用一般线性模型分析各位点与大口黑鲈生长性状之间的相关性，研究发现，
C-6811T位点CC基因型个体的体质量和全长显著大于TT基因型，CC基因型个体的体高和
尾柄长显著大于CT和TT基因型，其余位点不同基因型个体间的生长性状均不存在显著
差异。C-6811T位点与生长性状显著相关，可作为大口黑鲈分子标记辅助育种的候选标记。
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肌球蛋白是肌肉细胞的重要组成成分，广

泛存在于非肌细胞中 [1]。肌球蛋白是一种多功能

马达蛋白，为肌肉收缩、细胞内物质运输和细

胞分裂等提供动力 [2]。脊椎动物肌球蛋白的分子

结构为“Y”形不对称六聚体，由2条肌球蛋白重

链(myosin heavy chain, MYH)和4条肌球蛋白轻链

(myosin light chain, MYL)组成。鱼类MYH基因属

于多基因家族成员，其表达水平受组织器官、

发育阶段及环境因子等因素影响 [3]。鱼类终生在

生长，其肌肉纤维一直在增生和增粗。MYH基

因的表达量影响肌纤维的增生，与鱼类持续生

长有关 [4]。虹鳟(Oncorhynchus mykiss)、玻璃梭吻

鲈 ( S a n d e r  v i t r e u s )和大菱鲆 ( S c o p h t h a l m u s
maximus)MYH基因的表达量与生长速度密切相

关，快长个体中MYH基因的表达水平显著升高[5-7]。

MYH基因表达量与金头鲷(Sparus aurata)幼鱼的

全长相关，是早期生长关联基因 [8]。基于MYH基

因是影响生长的重要候选基因，段鹏杰等 [9]在秦

川牛(Bos taurus)MYH8基因第33外显子发现3个单

核苷酸多态性标记(single nucleotide polymorphism,
SNP)位点，其中一个与体长性状显著相关。然

而，鱼类MYH基因多态性及其与生长性状的相
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关研究还未见报道，有必要对其基因多态性进

行进一步分析。

大口黑鲈(Micropterus salmoides)俗名为加州

鲈，原产于北美洲，属广温性鱼类，在分类学

上隶属鲈形目(Perciformes)，棘臀鱼科(Cehtrachidae)。
大口黑鲈具有肉质鲜美、无肌间剌、适合高密

度养殖和长途运输等特点，自20世纪70年代被引

入我国大陆后进行广泛养殖，现已成为我国重

要的淡水养殖品种之一，年产量超35万 t[10]。通

过人工选育提高养殖品种的生长性能是大口黑

鲈遗传育种研究的重要方向。大口黑鲈是凶猛

的肉食性鱼类，生长表型性状易受养殖条件与

环境因素的影响，导致常规选育中的选择准确

性不高。分子标记辅助育种技术是通过利用与

目标性状紧密连锁的分子标记对目标性状进行

间接选择的现代育种技术，具有选择强度大、

不受环境影响、结果可靠等特点。采用分子标

记辅助育种技术可弥补常规育种的不足，并可

在选育早期进行准确选择，从而提高选育效

率。与传统育种相比，分子标记辅助育种可提

高育种效率2~3倍 [11]。将分子标记或者候选基因

的遗传变异与经济性状表型联系起来的关联分

析，是实现分子标记辅助育种的一种有效方法[12]。

鉴于MYH基因是影响动物生长性状的重要候选

基因，且鱼类MYH基因多态性与生长性状的相

关研究尚未见报道，本研究采用PCR技术获得了

大口黑鲈MYH基因组序列，进一步分析其多态

性与生长性状的关联，以期获得与生长相关的

SNP，为大口黑鲈分子标记辅助育种奠定工作

基础。

1    材料与方法

1.1    实验材料

大口黑鲈“优鲈1号”养殖新品种是以国内

4个养殖群体为基础的选育种群，采用传统的群

体选育方法，以生长速率为主要指标，经连续

5代选育获得的大口黑鲈选育品种 [13]。用于筛选

SNP和关联分析的大口黑鲈成鱼来自佛山南海区

九江镇新旭养殖场，该养殖群体为9500尾大口黑

鲈“优鲈1号”亲本于2015年3月1日繁殖的子代。

实验鱼在相同条件下培育，在同一个池塘中进

行养殖，全程投喂冰冻野杂鱼，11月龄时从群体

中随机取430尾测量体质量、全长、体高、头长

和尾柄长等性状值，同时以抗凝剂(ACD)与血液

体积比为6∶1的比例进行尾静脉活体取血，按天

根生化科技(北京)有限公司试剂盒说明书提取鱼

血液DNA，使用琼脂糖和紫外分光光度计测定

DNA质量和浓度，于–20 °C保存。2×Taq PCR
master mix购自宝生物(大连)工程有限公司；引物

委托广州艾基生物技术有限公司合成；DNA分

子量标准购自广州艾基生物技术有限公司；琼

脂糖为Sigma公司(美国)产品。

1.2    MYH基因的扩增及测序

根据从大口黑鲈转录组数据库(SRA436296)
中获取的大口黑鲈MYH cDNA序列和NCBI数据

库中登录的鳜(Siniperca chuatsi) MYH基因序列

(KF601703.1)设计10对引物(表1)，以大口黑鲈基

因组DNA为模板，采用PCR技术分别扩增MYH基

因的各个片段。PCR扩增反应总体积为20 μL，

PCR反应体系包括10 μL 2×Taq PCR master mix，
上下游引物各0.5 μL，模板DNA 0.5 μL，加ddH2O
至20 μL。PCR扩增程序：94 °C预变性3 min； 94 °C
变性30 s，55 °C退火30 s，72 °C延伸30 s，32个
循环；72 °C终延伸7 min。用1.2%琼脂糖凝胶电

泳对扩增产物进行检测，PCR产物委托广州艾基

生物技术有限公司进行测序，测序结果用Vector
NTI Suite 11.0软件进行序列比对和组装及计算序

列同源性。

1.3    突变位点筛选

从430尾大口黑鲈“优鲈1号”群体中随机取

20尾大口黑鲈基因组DNA，利用上述10对引物扩

增MYH基因，PCR产物经纯化后委托广州艾基生

物技术有限公司进行测序，用Vector NTI Suite
11.0软件比对分析序列及寻找SNPs位点。

1.4    SNaPshot方法检测基因型

用SNaPshot分型方法分析每个SNP位点在个

体中的基因型，委托上海捷瑞生物工程有限公

司完成。具体方法：根据目标SNP侧翼序列设计

扩增引物(表2)，然后对每个样品DNA进行多重

PCR扩增。PCR扩增后取3 μL PCR产物用Exo I和
FastAP纯化：Exo I去除反应产物中的剩余引物，

FastAP去除反应中剩余的DNTP，37 °C反应15 min，
80 °C高温灭活Exo I和FastAP酶活性15 min。根据

ABI公司提供的SNaPshot试剂盒，用延伸引物进

行延伸反应，使用ABI公司的PRISM 3730测序仪
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进行基因分型。

1.5    数据统计分析

采用POPGENE version 1.32软件计算有效等

位基因数 (Ne)、观测杂合度 (Ho)和期望杂合度

(He)等遗传参数。Chi-square检验估计群体Hardy-

Weinberg平衡偏离由POPGENE软件计算。用

SPSS 19.0软件一般线性模型(general linear model,

GLM)分析各个基因型与大口黑鲈生长性状之间

的相关性，统计分析模型为Yij=μ+Bi+eij，Yij为某

个性状第 i个标记第 j个个体上的观测值；μ为实

验观测所有个体的平均值(即总体平均值)；Bi为

第 i个标记的效应值；eij为对应于观察值的随机

误差效应。

2    结果

2.1    大口黑鲈MYH基因序列分析

对已测定的大口黑鲈MYH基因组DNA序列

进行拼接和组装，所获得的编码区序列长度为

9759 bp。经序列分析，编码区序列包含37个外

显子和36个内含子，外显子长度介于21 bp和389 bp
之间。每个内含子都以GT开头，AG结尾，符合

GT-AG法则。大口黑鲈MYH基因编码1940个氨基

酸，推测分子量为223 ku，等电点为5.54。将大

口黑鲈MYH基因组序列上传至NCBI数据库中，

登录号为KY681146。

2.2    序列同源性比较

大口黑鲈MYH基因序列与GenBank中已登录

表 1    引物名称及序列

Tab. 1    Primer sequences applied in the amplification of M. salmoides MHY gene

引物名称

primer
引物序列5′→3′

sequence
引物名称

primer
引物序列5′→3′

sequence

1F ATGGGTGATGCTGCAATGAAAGAG 1R GAGCAGGGTTAGCCTGAATGAT

2F CAACACCAAGCGTGTCATTC 2R TGCCCTCTTTCTTGTACTCTTC

3F GTTCTGGACATTGCTGGATTTG 3R GACCCTCAGGAATGGCATTAG

4F CACTTTGTACGCTGCATCATC 4R CTCCTCAGTCAGGTTCTTTACC

5F ACAAGGTACCACAAATCCTAATAAC 5R TCTTCAATTCGGGCCTAATGTGTAC

6F AGACATTGTTCTCTTTGTTACTTGG 6R CAGCATTAGACCTCTCCACATC

7F CATTCCCTCGTGTCTCAACTC 7R GGTCTCCTTCCATCTTCTTCTTC

8F ATCTGACCTCACTGAGCAAATTA 8R TTCATCCAGACGGTGCTGCAGGTC

9F ATGAGATGGAGATCCAGCTTAGCC 9R TGTTGTAGATTAGTACTTAAAGGC

10F AAGACCTGCAGCACCGTCTGGATG 10R CATTTAAGGCTTCACTCTTCATCG

表 2    引物名称及序列

Tab. 2    Primer sequences applied in SNPs genotyping

位点

SNP locus
上游引物

former primer
下游引物

reverse primer
延伸引物

extension primer

A-305G GTACGTCAAGGCATCCATCAC GGCTCATGGAGGAAGGTGAA TGTCACAGTGAAGGAGTGTGAT

G-558C CGTTATGCAGCATGGATGATCTCACAGAAGAGCCCGGAGTAG CATTATGCTATCTTCCTAACAT

A-2784C TTTTGGGATGGACTTGCAGG CACTGGCTTTGGGGAACATG TTTTTTTTTTCTGATTGAAAAGGTGAGTATTT

A-2816G TTTTGGGATGGACTTGCAGG CACTGGCTTTGGGGAACATG TTTTTTTTTTTTTTTTTTTTAGGCAAATTAGCCTAAATATGT

T-4765A CCAGAGTTAACTCTAAGTCAT CCAGAAGATAGTAGAACGCAG TTTTTTTTTTTTTTTTTTGCAGGTCATTCTTCTCTTGGAG

C-6206T GAGAGAGGCCGAGTTTCAGA TTGGTTGCACTCACTTTGGA TTTTTTTTTTCCGACCTGGGAGAGCAGATTGA

C-6811T AGAGGAGGAAATCAAGGTATC GCTCCTCCTCATACTGCTCC CTCAAATTACCGTGAATTCAG

G-6935T TGCACTTGCCCATGCAGTGC GCTCAGAGACCTAGCTTCCTTCTTTTTTTTTTTTTTTTGAGACGAACATTTAGCATTCAC
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的鱼类MYH基因进行比较，与鳜(AHB33632.1)
的同源性最高，其氨基酸同源性为95%；与尖吻

鲈(Lates calcarifer，XP_018533900.1)、尼罗罗非

鱼(Oreochromis niloticus，XP_019203421.1)、非洲

青鳉(Nothobranchius furzeri，XP_015812773.1)、
大黄鱼(Larimichthys crocea，XP_019109128.1)、
舌齿鲈(Dicentrarchus labrax，CBN81811.1)、半滑

舌鳎(Cynoglossus semilaevis，XP_008332927.1)、
斑马鱼(Danio rerio，XP_009292203.1)、鲤(Cyp-
rinus carpio，XP_018923296.1)和大西洋鲑(Salmo
salar，XP_014015175.1)的氨基酸同源性依次为

94%、94%、93%、92%、92%、91%、91%、

90%和89%，表明鱼类MYH基因的保守性较高。

2.3    突变位点筛查结果

10对引物在20个个体中的PCR扩增产物经测

序和比对后，共获得8个SNP位点，分别位于

MYH基因核苷酸序列中的第305、558、2784、
2816、4765、6206、6811和6935碱基处，其中

4个位点 (G-558C、A-2784C、A-2816G和C-
6811T)位于内含子上，其他4个位点在外显子

上。C-6206T和T-4765A位点为同义突变，而A-
305G和G-6935T位点属于错义突变，分别导致缬

氨酸(Val)突变为异亮氨酸(Ile)，精氨酸(Arg)突变

为蛋氨酸(Met)。

2.4    MYH基因突变位点在群体中的遗传结构

分析

大口黑鲈“优鲈1号”群体在8个SNP位点上的

多样性比较丰富，N e、H e和Ho分别为 1.635、
0.373和0.406(表3)。Chi-square检验分析表明，

3个位点(C-6206T、C-6811T和T-4765A)的基因型

频率分布均符合Hardy-Weinberg定律(P>0.05)(表3)，
其余位点均偏离Hardy-Weinberg定律。此外，A-
2784C位点碱基A和A-2816G位点的碱基G连锁，

组成单倍型A，A-2784C位点碱基C和A-2816G位

点的碱基A连锁，组成单倍型B，两位点组成单

倍型标记H1，存在AA、AB和BB 3种基因型。

2.5    SNPs与性状的关联分析

用于关联分析的430尾大口黑鲈的平均体质

量为523.5 g。采用SPSS软件对关联群体的体质量

进行正态分布检验，该群体基本符合正态分

布。用GLM进行关联分析，各标记与大口黑鲈

生长性状的相关性结果显示，C-6811T位点的

CC基因型个体的5个生长性状 (体质量、全长、

头长、体高、尾柄长)平均表型值均高于CT型和

TT型个体的均值，其中CC基因型与TT基因型个

体在体质量和全长上存在显著差异 (P<0.05)，
CC型与CT型和TT型个体的均值在体高和尾柄长

方面均存在显著差异(P<0.05)。其他位点不同基

因型个体间的生长性状均不存在显著差异(表4)。

3    讨论

3.1    编码区中SNP位点的分布密度

本研究在长度为9759 bp的大口黑鲈MYH基

因中共检测到8个SNP位点，分布密度为1/1456 bp。

表 3    MYH基因上8个SNPs的遗传参数

Tab. 3    Genetic parameters of 8 SNPs in MYH gene

SNP位点

SNP locus
碱基类型

type
有效等位基因数

Ne

期望杂合度

He

观测杂合度

Ho

哈温平衡(P值)
HWE (P value)

A-305G A/G 1.296 0.229 0.151 0.000*

G-558C G/C 1.957 0.490 0.851 0.000*

A-2784C A/C 1.567 0.362 0.316 0.008*

A-2816G A/G 1.567 0.362 0.316 0.008*

T-4765A T/A 1.995 0.499 0.495 0.867

C-6206T C/T 1.267 0.211 0.193 0.075

C-6811T C/T 1.823 0.452 0.423 0.187

G-6935T C/A 1.606 0.378 0.505 0.000*

平均值　average 1.635 0.373 0.406

注：*偏离Hardy-Weinberg定律(P<0.05)
Notes: * indicates devating from Hardy-Weinberg equilibrium (P<0.05)
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景燕娟等[14]分析了大口黑鲈北方亚种转录组数据

库，基因编码区上SNP位点的平均密度为1/1700 bp；
于凌云等[15]在大口黑鲈肌肉生长抑制素基因的外

显子中上筛选到1个SNP位点，分布的密度为

1/1626 bp。本研究中SNP位点的分布密度与先前

大口黑鲈研究结果接近，但明显低于长牡蛎(Cra-
ssostrea gigas)编码区SNP的分布密度(1/60 bp)[16]，

这种显著差异是由于不同物种本身所具备的遗

传多样性不同所导致。

3.2    大口黑鲈“优鲈1号”群体遗传多样性分析

群体杂合度反映群体在多个基因座位上的

遗传变异，一般认为它是度量群体遗传变异的

最适参数。 H o代表分子标记多态性的高低，

Ho越大，表明该群体的遗传一致程度越低，遗

传多态性越高 [17-18]。本实验所获8个位点的Ho为

0.41，反映大口黑鲈“优鲈1号”群体具有较丰富

遗传多样性，可进一步利用选育手段来提高其

生长性能。李镕等[19]用微卫星标记技术分析得出

第4代大口黑鲈选育群体(F4)的Ho为0.427。本研

究所用实验群体是第10代选育群体(F10)，与F4相

比，F10的Ho减少了0.05%，这与大黄鱼选育品系

中不同选育世代群体的遗传多样性指标值随选

育进行呈下降趋势的研究结果一致[20]。人工高强

度定向选择导致群体基因水平上多样性一定程

度地降低。与F4相比，F10的遗传多样性降低幅

度很小，与我们选育过程中每代保持较多数量

的繁育亲本有关，尽可能避免近交造成负面影响。

3.3    SNPs位点的基因型缺失

大口黑鲈MYH基因上5个位点极显著偏离

Hardy-Weinberg定律(P<0.01)，其中G-558C位点上

只检测到CC和CG基因型，G-6935T位点仅存在

CC和AC基因型。本研究所用实验群体是经多代

表 4    MYH基因SNP位点基因型与生长性状的相关性

Tab. 4    Correlations between different genotypes at SNP loci of MYH gene and various growth traits (mean±SE)

SNP位点

SNP site
基因型

genotype
样本数

number
体质量/g

body weight
全长/cm

total length
头长/cm

head length
体高/cm

body depth
尾柄长/cm

caudal peduncle length

A-305G AA 24 518.57±26.13 29.71±0. 51 7.49±0.32 8.67±0.20 8.50±0.19

AG 341 543.43±15.88 29.72±0. 31 7.42±0.20 8.62±0.12 8.44±0.12

GG 65 520.28±6.94 29.27±0. 14 7.43±0.09 8.47±0.05 8.28±0.05

G-558C CC 64 532.87±16.01 29.70±0.31 7.42±0.20 8.61±0.12 8.48±0.12

CG 366 522.08±6.70 29.30±0.13 7.44±0.08 8.48±0.05 8.29±0.05

H1 AA 260 525.68±7.96 29.38±0.16 7.49±0.10 8.49±0.06 8.33±0.06

AB 136 526.49±10.98 29.42±0.22 7.37±0.14 8.57±0.09 8.31±0.08

BB 34 497.34±21.96 28.99±0.43 7.29±0.27 8.32±0.17 8.27±0.16

T-4765A AA 98 532.42±12.91 29.63±0.25 7.46±0.16 8.55±0.10 8.39±0.09

AT 213 528.47±8.76 29.35±0.17 7.49±0.11 8.54±0.07 8.33±0.06

TT 119 507.25±11.72 29.16±0.23 7.32±0.14 8.39±0.09 8.24±0.08

C-6206T CC 337 524.90±6.99 29.41±0.14 7.46±0.09 8.52±0.05 8.32±0.05

CT 83 523.17±14.07 29.25±0.28 7.37±0.17 8.48±0.11 8.31±0.10

TT 10 487.48±40.53 28.51±0.79 7.26±0.50 8.19±0.32 8.22±0.29

C-6811T CC 57 551.16±16.93a 30.08±0.33a 7.53±0.21 8.86±0.13a 8.58±0.12a

CT 182 522.97±9.50 29.34±0.19 7.38±0.12 8.46±0.07b 8.31±0.07b

TT 191 516.18±9.25b 29.17±0.18b 7.46±0.11 8.43±0.07b 8.25±0.07b

G-6935T AC 217 526.75±8.69 29.45±0.17 7.39±0.11 8.55±0.07 8.34±0.06

CC 213 520.19±8.77 29.27±0.17 7.48±0.11 8.46±0.07 8.30±0.06

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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选育后的群体，人工选择使部分等位基因的频

率发生改变。徐磊等[21]发现大口黑鲈选育群体中

所含优势基因型的数量呈逐代递增趋势，人工

选育使生长优势基因发生富集。先前本实验室

在大口黑鲈GHRH基因启动子上发现的缺失突变

位点(c.-923_-858del)BB基因型个体在受精卵中可

以检测到，但在随后的仔鱼出膜期前全部死亡[22]。

吴周林等 [23]发现家兔(Oryctoiagus cunicuius f. do-
mesticus)XKR4基因外显子3中2个SNP位点都仅存

在CC和CT基因型，TT基因型可能是缺陷基因

型。因此，我们推测G-558C位点GG基因型和G-
6935T位点AA基因型可能是不利基因型，从而在

选择过程中被淘汰。

3.4    MYH基因及其SNP标记对大口黑鲈生长

的影响作用

已有研究表明，MYH基因是影响生长的候

选功能基因。陈之航等[24]研究了鳜MYH基因在早

期发育过程中的表达水平，发现其表达量高低

与鳜生长快慢密切相关。本实验室在先前研究

中发现大口黑鲈快长个体肌肉组织中MYH基因

表达量显著高于慢长个体[25]。本研究进一步分析

大口黑鲈MYH基因多态性与生长性状的相关

性，首次在鱼类MYH基因中找到一个与生长性

状显著关联的SNP位点，这与段鹏杰等 [9]的研究

结果一致，提示MYH基因对大口黑鲈肌肉生长

起重要的调控作用。与大口黑鲈生长性状相关

的C-6811T位点位于MYH基因第27个内含子中。

相类似的研究已有报道，唐永凯等[26]发现吉富罗

非鱼(Oreochromis niloticus, GIFT) MSTN第二内含

子的1个SNP位点与其体型(体厚 /体长、体高 /体
长)存在显著相关。王春晓等[27]在尼罗罗非鱼ghrelin
基因第1个内含子中发现3个完全连锁的SNP位

点，组成的双倍型标记与生长性状显著相关。

虽然基因内含子中的突变位点不参与蛋白质合

成，但它对维持基因特定功能方面发挥重要作

用，会引起基因表达效率的改变[28]，从而影响大

口黑鲈生长性状。

本研究中A-2784C和A-2816G位点的等位基

因频率、基因型频率和遗传参数在群体中完全

一致，说明这2个SNP位点完全连锁。先前研究

在大口黑鲈高密度脂蛋白结合蛋白基因和尼罗

罗非鱼ghrelin基因中均发现这种不同SNP位点存

在完全连锁现象 [27， 29]。多个突变位点的相互作

用会大于单个位点的作用效应，不仅对相关性

状的影响作用更大，也更反映所分析位点与性

状相关的真实性 [30]。尽管A-2784C和A-2816G组

成的单倍型标记中不同基因型与各生长性状的

差异不显著，但AB基因型个体的平均体质量比

BB基因型高29.2 g，增重了5.9%。

肌肉品质已成为鱼类育种工作者密切关心

的研究问题。肌球蛋白是构成肌肉的主要结构

和功能蛋白之一，影响肌肉品质。本研究未涉

及肌肉品质指标，因此MYH基因是否会影响大

口黑鲈肌肉品质有待进一步研究。
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SNPs detection of MYH gene and its association with growth traits in
largemouth bass (Micropterus salmoides)
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Abstract: Largemouth bass (Micropterus salmoides) is one of the primary cultured species in China, with annual
production of 350 000 tons. Growth is one of the most crucial economic traits of all aquaculture species, but the
molecular mechanisms involved in growth of M. salmoides are poorly understood. Investigation of the correla-
tions between single nucleotide polymorphism (SNP) and growth traits can provide candidate markers for molecu-
lar marker-assisted selection. Hypothesis-driven candidate gene association analysis is directed at genes that have
clear roles in controlling special traits. Myosin heavy chain (MYH) is the main component of skeletal muscle cells
and affects muscle growth and development. In order to study the relationship between DNA polymorphisms of
MYH gene and growth traits of M. salmoides in this study, the sequence of MYH gene coding region was obtained
by PCR amplification method, which was 9759 bp in length. MYH gene contained 37 exons and 36 introns and en-
coded a predicted protein of 1940 amino acids. Eight SNP mutations were identified (A-305G, G-558C, A-2784C, 
A-2816G, T-4765A, C-6206T, C-6811T and G-6935T) in M. salmoides MYH gene using direct sequencing meth-
od. Among them, four SNPs were located in exons and two synonymous mutations happened. Eight SNP loci of
430 randomly selected Youlu No.1 M. salmoides individuals were genotyped by SNaPshot method. Genetic struc-
ture was analyzed by Popgene32 software. The results showed that the average effective number (Ne), average ex-
pected heterozygosity (Ho) and average observed heterozygosity (He) of these SNPs was 1.635, 0.373 and 0.406,
respectively. Chi-square test showed that three SNP loci (C-6206T, C-6811T and T-4765A) were in Hardy-Wein-
berg equilibrium state in the Youlu No.1 M. salmoides population. A-2784C and A-2816G formed two haplotypes
(A and B), and three genotypes (AA, AB, and BB) were observed. A general linear model was established for cor-
relation analysis between different genotypes at SNP loci of MYH gene and various growth traits using SPSS19.0
software. At the position of C-6811T, individuals with the CC genotype had signifcantly greater values for body
weight or total length than those with the TT genotypes. The individuals with genotypes CC had a greater value
than the individuals with the genotype CT and TT in body height and caudal peduncle length. Other seven SNP
loci were not significantly correlated with growth traits. The growth-related C-6811T locus could be a useful can-
didate molecular marker for M. salmoides molecular marker-assisted selection.

Key words: Micropterus salmoides; myosin heavy chain gene; single nucleotide polymorphism(SNP); growth
traits; correlation analysis
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