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摘要: 文章采用 PCR 方法从建鲤 (Cyprinus carpio var. jian) 基因组分离到 2 个肠型脂肪酸结合蛋白基因 

(Fatty acid binding protein 2, FABP2), ORF 长度均为 399 bp, 相似度为 92.2%, 分别记为 jlFABP2a、jlFABP2b, 和

斑马鱼 (Danio rerio) FABP2 ORF 的相似度分别为 88.0%和 90.5%。jlFABP2s 基因结构与 FABPs 家族其他成员

一致, 由 4 个外显子和 3 个内含子组成, 2a 和 2b 间内含子序列和长度差异明显。系统树显示这 2 个基因对应斑

马鱼的 1 个 FABP2 基因, 和鲤鱼染色体数是斑马鱼的 2 倍一致。实时荧光定量 PCR 结果显示, jlFABP2a、2b

在建鲤肠中的表达量极显著高于脑、肝脏、肌肉、肾脏、心脏、性腺等其他组织 (P<0.01), 且 2a 表达量显著 (雄

鱼, P<0.05) 或极显著 (雌鱼, P<0.01) 高于 2b, 但在其他组织则 2b 表达量稍高, 暗示 2a 为肠特异性表达, 2b 则

为广谱表达。通过比对 8 尾建鲤的 2a 和 2b 基因序列, 在 2a 和 2b 上分别找到 12 个和 4 个 SNP, 均位于内含子

上。使用 PCR-RFLP 法检测 jlFABP2a 上 4 个 SNP 位点 I1-A15G、I1-A99G、I2-C487T 和 I3-A27T 在建鲤选育

群体中的基因型分布, 并进行了基因型与个体增重的关联分析, 结果表明, 4 个位点与雌、雄成鱼阶段增重分别

有极显著或显著相关。同时考虑 4 个位点的基因型与增重的关系, 结果基因型 AGGGCCXX 和 AGGGXXAT 的

个体平均增重比其他个体快 15%, 这两种基因型个体在选育群中占了 9%, 具有较大的选育空间, 可用于建鲤

分子育种计划中。 
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Abstract:  Two replicate intestine fatty acid binding protein genes (jlFABP2a and jlFABP2b) were cloned from Cyprinus 
carpio var. jian using PCR. Both ORFs were 399 bp in length sharing 92.2% similarity with each other, and 88.0% and 
90.5% with their counterpart in zebrafish, respectively. The gene structure of jlFABP2s was same as other FABPs, which 
contained four exons and three introns. Sequences and lengths of introns between 2a and 2b. were obviously different Phy-
logenetic tree displayed that two jlFABP2s corresponded to one zebrafish FABP2 which matches the fact that the chromo-
some number of common carp was twice of zebrafish. Real time-PCR showed that jlFABP2 genes mainly expressed in in-
testine and the expression level was very significantly higher than other tissues such as brain, liver, muscle, kidney, and 
gonad (P<0.01). The expression level of jlFABP2a was significantly (male, P<0.05) or very significantly (females, P<0.01) 
higher than 2b in intestine; and 2b was expressed slightly higher than 2a in other tissues. It seemed that 2a expressed spe-
cifically in intestine, while 2b expressed ubiquitously. Twelve and four SNP loci were found at jlFABP2a and 2b introns 
through comparison sequences from 8 individuals, respectively. Genotypes of I1-A15G, I1-A99G, I2-C487T, and I3-A27T 
on jlFABP2a were detected using PCR-RFLP in selection population of C. carpio var. jian. The SNP genotypes and indi-
vidual weight gain correlation indicated that four SNPs were significantly (P<0.05 or P<0.01) associated with adult weight 
gain. Diplotype analysis displayed that individuals with genotype AGGGCCXX or AGGGXXAT grew faster than other indi-
viduals by 15%. The individuals with these two genotypes only occupied 9% in total selection populations, indicating the 
presence of large selection space. The 4 SNPs detected in this experiment can be used in C. carpio var. Jian growth selec-
tion breeding plan. 

Keywords: Cyprinus carpio var. jian; FABP2; tissue expression; single nucleotide polymorphisms loci; SNP-weight 
gain association analysis 

脂肪酸结合蛋白  (Fatty acid binding protein, 
FABP) 是细胞内脂肪结合蛋白基因家族  (Intracel-
lular lipid binding proteins, iLBPs) 的成员, 存在于
脊椎动物和非脊椎动物的多种组织细胞的胞浆中 , 
对细胞内长链脂肪酸的摄取、转运及代谢调节发挥

着重要作用 [1]。肠型脂肪酸结合蛋白  (FABP2 或
I-FABP) 是脂肪酸结合蛋白家族中首次被分离出来
的一种类型, 和其他 FABPs 一样, 分子量约为 14～
16 kDa, 含 126～137个氨基酸, 基因序列由 4个外
显子和 3 个内含子构成, 不同物种中内含子的长度
差异较大。 

哺乳动物中, FABP2特异地在肠胃中表达[2], 并
参与食物中脂肪酸的吸收和细胞内脂肪酸的转运[3]。

研究表明 FABP2对细胞的生长和分化等生理过程中
发挥着重要的作用[1,4], 初丽丽等[5]对鸡 I-FABP基因
进行 SNPs 检测, 结果表明突变位点不同基因型对
肉仔鸡体重、屠体重有显著的影响。De Luis等[6]研

究发现 I-FABP基因多态性与人的体重降低有关。 

至今 FABP2基因只在斑马鱼(Danio rerio)[7]、大
西洋鲑 (Salmo salar)[8]、鲤鱼 (Cyprinus carpio)[9]、

鮰斑点叉尾  (Ietalurus Punetaus)[10]等少数鱼上有一
些研究, 关于 FABP2 和鱼类的生长等性状关联的研
究尚未见报道。本研究分离了 2 个建鲤 FABP2 
(jlFABP2), 测定了它们在不同组织的表达量, 查找
了 jlFABP2 上的 SNP 位点, 并利用 PCR-RFLP 法检
测了 jlFABP2a 上 4 个 SNP 位点的基因型在建鲤群
体中的分布, 通过基因型和增重关联分析, 筛选与
建鲤增重相关的分子标记, 用于改良建鲤生长的分
子选育计划中。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

实验鱼取自中国水产科学研究院淡水渔业研究

中心宜兴养殖基地, 为建鲤选育群体, 共 12 个家
系。采用 PIT 标记后, 混合养殖, 在当年年底测定
增重与标记时的体重差为鱼种阶段的增重, 第二年
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年底的体重与鱼种第一年年底的体重差为成鱼阶段

的增重。 

1.2  方法 

1.2.1  基因组 DNA 和总 RNA 的提取 

从尾静脉采血, 使用蛋白酶 K 消化过夜, 酚-氯
仿法提取基因组 DNA, 用琼脂糖凝胶电泳检验提取
的 DNA, 用紫外分光光度计 (Eppendorf) 测定浓度
和 OD值, OD260/280一般为 1.8左右。DNA样品用 TE
溶液稀释成 50~100 ng/μL备用。 

分别取雌、雄建鲤新鲜组织 (n=3) (肌肉、小肠、
肝胰脏、心脏、脑、肾脏、性腺) 约 0.1 g 用 RNAiso 
Plus (宝生物工程(大连)有限公司), 按照使用说明书
抽提总 RNA。紫外分光光度计测定 RNA 浓度和 OD
值, OD260/280一般为 1.9～2.1。 

1.2.2  jlFABP2 基因分离 

利用 NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) 的
Nucleotide 数据库并结合 BLAST 检索已有鱼类
FABP2 基因序列, 与现有鲤鱼基因库中的序列比对, 
在 FABP2基因保守区设计引物 (表 1)。以建鲤 DNA
为模板, 进行聚合酶链式反应 (PCR) 扩增, 总反应
体系为 25 μL。其中模板 2 μL (100~200 ng), 引物各
0.5 μL (10 μmol/L), 其他组分根据 Taq酶 (天根生化
科技有限公司) 说明书要求。反应程序：94℃预变
性 2 min; 94℃变性 30 s, 58℃复性 40 s, 72℃延伸 1 
min, 30个循环; 72℃延伸 8 min, 4℃保存, 复性温度
和延伸时间根据引物和扩增片段大小确定。PCR 扩
增产物经 1%琼脂糖凝胶电泳检测, 切下目的条带, 
用 DNA 胶回收试剂盒 (上海申能博彩生物有限公
司) 回收, 回收产物与 pMDl8-T 载体 (宝生物工程
(大连 )有限公司 )连接 , 转化到大肠杆菌  (Es-
cherichia coli) DH5α敏感态细胞中, 于 LB Amp+平

板上培养过夜, 挑选白色菌落于 4 mL LB Amp+液体

培养基中扩大培养, 使用质粒抽提试剂盒 (上海申
能博彩)抽提质粒, EcoRⅠ、HindⅢ (上海捷瑞生物
工程有限公司) 双酶切验证, 阳性克隆送至上海博
尚生物技术有限公司测序。 

1.2.3  序列分析 

用 ClustalW 比对 jlFABP2 DNA 序列与斑马鱼
FABP2 基因的 cDNA, 分析 jlFABP2 的基因结构和
cDNA 序列, 通过 DNAstar 软件查找基因编码区开
放阅读框  (ORF) 并翻译成氨基酸序列。使用
MEGA5.0[11]构建 FABP2 NJ 分子进化树, 软件参数
设置如下： “Substitution Model”选择 “Kimura 2-  
parameter”, “Substitutions to Include”选择“d: Transi-
tions+Transversions”, “Gaps/Missing Data”选项设置
为 “Complete Deletion”; 各分支置信度由自检举 
(bootstrap) 分析 1000 次获得, 其余参数选择默认值。 

1.2.4  组织表达分析 

在两重复基因的特异区域设计引物分析 jlFABP2a
和 jlFABP2b 在各组织的表达水平, jlFABP2a-DF 和
2a-DR的扩增产物可以被限制性内切酶 TaiⅠ酶切成
123 bp和 89 bp, 而 jlFABP2b-DF和 2b-DR的扩增产
物则没有 TaiⅠ酶切位点。以 5 μg总 RNA为模板, 根
据 M-MLV (宝生物工程(大连)有限公司)说明书进行
RT 反应, 定量 PCR 反应体系为 20 μL, 内含 cDNA 
1.6 μL, 引物各 0.8 μL (10 μmol/L), 根据 SYBR® 

Premix Ex Taq™Ⅱ(宝生物工程(大连)有限公司)说
明在 TaKaRa TP800型实时荧光定量 PCR仪上进行
实时定量 RT-PCR试验。反应程序：94℃预变性 2 min; 
94℃变性 10 s, 61℃复性 15 s, 72℃延伸 20 s, 40个循
环; 72℃延伸 2 min后, 熔解曲线检测。每个样本进行
3个重复, 空白对照采用 ddH2O 作为模板。jlFABP2a、 

 
表 1  实验所使用的引物 

引物 序列 (5′→3′) 最适复性温度 Tm (℃) 产物(bp) 

jlFABP2-F GTGAGCTTTACTCAGCCACATCAGCA 1334 

JlFABP2-R GCCAAGAGGATTTTCAAGAGGAGCTAA 
60 

1548 

jlFABP2a-DF GAAAACAGCACTTTCCGCTCGG 

jlFABP2a-DR CCTTCATAGGTATAGCTCTGTACAAGCTCTC 
61 212 

jlFABP2b-DF GGAAGTCAGCACTTTCCGCACAC 

jlFABP2b-DR GGTATAGCTCTGTACAAGTTCATCACCAATAAC 
61 205 
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jlFABP2b、β-actin 基因分别作标准曲线, 以 β-actin
作为内标, 使用双曲线法计算 jlFABP2a和 jlFABP2b
在不同组织的相对表达量。 

1.2.5  SNP 多态位点的查找和检测 

使用 ClustalW 软件比对来自 8 尾建鲤的
jlFABP2 序列, 同一位点不同碱基出现比例大于 1/4
的认定为 SNP 位点 , 使用 PCR-RFLP 法检测了
jlFABP2a 上 4 个 SNP 位点 I1-A15G、I1-A99G、
I2-C487T与 I3-A27T在建鲤个体中的基因型。检测
所使用的 PCR 引物、限制性内切酶以及不同基因型
酶切片段信息见表 2。PCR 扩增体系为 12.5 μL, 其
中 DNA模板 1.0 μL, 引物 0.25 μL (10 μmol/L)。反
应结束取 6 μL PCR 产物至 10 μL 酶切体系, 其中
含内切酶 0.1 μL, 在相应限制性内切酶的最适温度
下反应 2~12 h (根据酶切效果确定), 最后用 2.0%的
琼脂糖凝胶电泳进行检测, 确定基因型。 

1.2.6  SNP 位点的双倍型分析 

    同时考虑 4 个位点, 将增重优势基因型 I1-A15G 
(AG) 记为 1型、I1-A99G (GG) 记为 2型、I2-C487T 
(CC) 记为 3型和 I3-A27T (AT) 记为 4型, 所检测的
建鲤可分成不含增重优势基因的个体 0; 只有一个
增重优势基因型的个体 1、2、3和 4, 有两个增重优
势基因型的个体 12、13、14、23、24和 34; 以及 3

个和 4 个优势增重基因型的个体; 共 16 种基因型, 
由于 4 个位点均为优势基因型 (AGGGCCAT) 的样
本只有 3尾, 未对其进行统计分析。通过 15种双倍
型与增重的关联分析, 筛选出可用于建鲤选育计划
的基因型。 

2  结果与分析 

2.1  建鲤 FABP2基因序列分析 

实验扩增得到两条 jlFABP2基因序列, 分别为 1 
334 bp和 1 548 bp, 记作 jlFABP2a (GenBank登录
号：JX683796)和 jlFABP2b (GenBank 登录号：
JX683797) ,  序列分析表明这两个基因与斑马鱼
(DrFABP2：NW_003334054.1)一样, 由 4 个外显子
和 3 个内含子组成; 两基因内含子序列和长度有较
大差异 (表 3), 但ORF的长度一致, 均为 399 bp, 编
码 132个氨基酸, 碱基相似度为 92.2%, 翻译的氨基
酸相似度为 96.2%。和斑马鱼 FABP2(NM_131431.1) 
ORF 的相似度分别为 88.0%和 90.5%。以深绿木霉
(Trichoderma atroviride)细胞视黄酸结合蛋白的氨基
酸序列(EHK42188.1)为外群, 构建 FABP2 氨基酸的
NJ进化树(图 1)。结果显示, FABP2可构成 2大支, 其
中一支为以较低置信度聚在一起的鱼类 FABP2, 另
一支则是以 98的置信度聚在一起的鸟类、两栖类、
和哺乳类 FABP2。不同科鱼类间的小支置信度低,  

 
表 2  建鲤 FABP2a 4 个 SNP 位点的检测引物、限制性内切酶和酶切产物条带 

SNP位点 引物(5′→3′) 内切酶(反应温度) 酶切片段长度(bp) 

I1-A15G jlIFABP-1F: GCACAGGTATAAAAGTCAGACGCG HhaⅠ(37℃) AA：460 

 jlIFABP-1R: ACGCCTCTGAAATCTGAACGGA  GG：309、151 

I1-A99G jlIFABP-2F: GCACAGGTATAAAAGTCAGACGCG ApaLⅠ(37℃) AA：460 

 jlIFABP-2R: ACGCCTCTGAAATCTGAACGGA  GG：233、227 

I2-C487T jlIFABP-3F:CCACTTCAAAAGGGACAAATATGTACC FspBⅠ(37℃) CC：469 

 jlIFABP-3R:CTTGAAAATCCTCTTGGCCTCGACT  TT：358、111 

I3-A27T jlIFABP-4F:CCACTTCAAAAGGGACAAATATGTACC BglⅡ(37℃) CC：469 

 jlIFABP-4R:CTTGAAAATCCTCTTGGCCTCGACT  TT：348、121 

 
表 3  FABP2 基因结构比较 

基因 外显子 1* 内含子 1 外显子 2 内含子 2 外显子 3 内含子 3 外显子 4* 编码氨基酸 

jlFABP2a 67 121 173 593 108 101 51 132 

jlFABP2b 67 144 173 785 108 85 51 132 

DrFABP2 67 77 173 2119 108 83 51 132 

注：*：外显子 1从起始密码子开始, 外显子 4到终止密码子。 
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图 1  FABP2 系统进化树 
NJ系统进化树中所用的 FABP2氨基酸序列：大西洋鲑( Salmo salar, 1: ACI66664.1; 2: ACI67840.1), 斑马鱼(Danio rerio, NP_571506.1), 

鮰斑点叉尾 (Ictalurus punctatus, NP_001187833.1), 蓝鲶(Ictalurus furcatus, ADO28265.1), 裸盖鱼(Anoplopoma fimbria, ACQ58030.1), 
牙鲆(Paralichthys livaceus, ABV91589.1), 鸡(Gallus gallus, NP_001007924.1), 原鸽(Columba livia, AEH05982.1), 非洲爪蟾(Xenopus 
tropicalis, NP_001106373.1), 小鼠(Mus musculus, NP_032006.1), 牛(Bos Taurus, NP_001020503.1), 猪(Sus scrofa, NP_001026950.1), 人
类(Homo sapiens, NP_000125.2), 深绿木霉 CRABP (EHK42188.1)。 

 
未能反映不同分类地位物种间的亲缘关系。系统树

中鲤鱼的 2 个 FABP2 以 99 的置信度聚在一起显示
了较高的相似性。 

2.2  建鲤 FABP2基因的组织表达 

用实时荧光定量 PCR检测了 jlFABP2a和 2b在
雌、雄建鲤的脑、肝脏、小肠、肌肉、肾脏、心脏、

性腺各组织的表达水平, 结果表明, 各基因的熔解
曲线峰值单一, jlFABP2a 扩增产物可以完全被限制
性内切酶 Tail 酶切, 而 jlFABP2b 扩增产物则不能 
(图 2), 说明 jlFABP2a 和 2b 引物的特异性高, 不存
在交叉。双标准曲线法计算 jlFABP2 在各组织的相
对表达量, 结果表明, 两 jlFABP2基因在小肠中表达
量最高 , 极显著高于在其他组织的表达  (P<0.01), 
2a 在肠中的表达量极显著 (雌鱼, P<0.01) 或显著 
(雄鱼, P<0.05) 高于 2b。在其他组织 jlFABP2的表达
量较低, 2b表达量都略高于 2a, 差异不显著 (P>0.05) 
(图 3)。 

 
 

图 2  jlFABP2a、2b 定量 RT-PCR 产物酶切图 
1、3和 2、4分别为 2a PCR产物和 Tail酶切结果;  5、7和 6、
8为 2b PCR产物和 Tail酶切结果; M：DL2000 DNA Marker。 
 

2.3  FABP2的 SNP位点检测及分析 

2.3.1  SNP 位点检测 

分别比对 8尾建鲤的 jlFABP2a、jlFABP2b基因
序列, 在 jlFABP2a 上找到 12 个 SNP 位点, 分别位
于内含子 1的第 15、49、99位碱基, 内含子 2的第
118、131、143、149、160、212、238、487 位碱基
和内含子 3的第 27位碱基, 其中有 8个碱基转换, 4 
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个颠换; jlFABP2b 上有 4 个 SNP 位点, 分别位于内
含子 1的第 59、93位碱基和内含子 2的第 87、108
位碱基, 其中有 3个转换, 1个颠换。使用 PCR-RFLP
法检测了 jlFABP2a 内含子 1 上的 I1_A15G 和
I1_A99G, 内含子 2 上的 I2_C487T, 内含子 3 上的
I3_A27T 四个 SNP 位点的基因型, 结果表明能清楚
区分不同基因型 (图 4)。4个位点在检测建鲤群体中 

的最小等位基因频率分别为 0.31、0.41、0.43、0.20; 
I3_A27T 的 AA 型比例最低, 只有 3 尾鱼, 仅占
0.33%, 显示了较高的选择偏差。 

2.3.2  SNPs 基因型与建鲤增重的关联分析 

用 SPSS 软件分别对 4 个 SNP 位点的不同基因
型和建鲤增重关联分析, 结果位点 I1_A15G 与雌、 

 

 
 

图 3  jlFABP2 基因在建鲤雌(A)、雄(B)个体的组织表达分析 
 

 
图 4  4个 SNP 位点不同基因型的电泳结果 
A: I1_A15G; B: I1_A99G; C: I2_C487T; D: I3_A27T; M: DL1000 DNA Marker。 



 
634 HEREDITAS (Beijing)  2013 第 35卷 

  

 

雄鱼增重分别呈极显著 (P<0.01) 和显著 相关 (P< 
0.05), AG型雄鱼增重显著快于 AA型, AG型雌鱼增
重极显著比 AA型和 GG型个体快。位点 I1_A99G与
雄鱼成鱼阶段增重极显著相关 (P<0.01), AG 型和
GG型个体增重极显著得大于 AA型; 与雌鱼鱼种和
成鱼阶段增重极显著相关  (P<0.01) 和显著相关 
(P<0.05), GG型个体增重明显大于 AA型和 AG 型。
位点 I2_C487T, CC型雄鱼个体在成鱼阶段的增重极
显著比 TT 型个体大 (P<0.01); CC 型雌鱼个体在鱼
种和成鱼阶段增重均显著大于 TT型个体 (P<0.05)。
位点 I3_A27T 的 AT 型个体在雌、雄成鱼阶段的增
重均显著比 TT型个体快 (P<0.05) (表 4)。 

2.3.3  SNP 位点的双倍型分析 

15 种基因型 (4 个位点均为优势基因型 (AGG 

GCCAT) 的个体只有 3 尾, 未对其进行统计分析)与
增重的关联分析显示, 不含增重优势基因型个体与
含 1个增重优势基因型的个体间增重没有显著差异, 
其中 1型优势基因型的个体增重较快 (728.4 g), 其
次是 2型 (696.8 g)。具有两个增重优势基因型的 6
种类型群体中只有 13 基因型个体 (782.1 g) 比 14 

基因型个体 (691.3 g) 增重明显快 (P<0.05), 其余
均差异不显著。有 3 个增重优势基因型的 4 个群体
中包含 1 型的组合增重显著高于不含 1 型的组合个
体 (P<0.05); 表 5 显示除了少数基因型个体外, 优
势基因多的个体比优势基因少的个体增重要快, 尽
管不一定具有显著差异。数据显示基因型为 123 
(AGGGCCXX)和 124 (AGGGXXAT)的个体比其他基因
型个体的平均增重快 15% (表 5)。 

3  讨 论 

本实验扩增得到两个 ORF 相似性极高的建鲤
FABP2基因 jlFABP2a、jlFABP2b, 和 Chen等[9]在鲤

鱼中分离到的 FABP2a(GU937798.1)、FABP2b 
(GU937799.1)序列相似度分别为 95.1%与 95.9%, 氨
基酸序列相似度为 97.7%和 99.2%, 这些差异很可能
是因为实验鲤鱼种群不同所致, 显示了鲤鱼丰富的
遗传多样性。鲤鱼基因组存在 2个 FABP2基因和鲤
鱼染色体数是鲤科模式鱼斑马鱼的 2 倍相一致, 类
似的情况已有较多报道[12~15]。实时荧光定量 RT-PCR 
显示 jlFABP2 主要在建鲤肠中表达, 这和哺乳动物
等的研究结果一致[2], 肠中 jiFABP2a 表达量显著高 

 
表 4  4 个 SNPs 位点在 12 个家系中的基因型分布以及与增重的相关性 

雄鱼增重(克) 雌鱼增重(克) 
位点 

基因

型 鱼种 成鱼 
样本

数
鱼种 成鱼 

样本

数 

最小等位

基因 

(频率) 

 AA 96.76±24.02b 635.34±120.10b 255 104.68±29.72Bb 766.07±162.30B 234 

I1_A15G AG 110.62±28.32a 671.44±132.02a 132 129.58±38.51A 863.80±191.84A 121 

HhaⅠ GG 104.67±31.11ab 658.30±144.668ab 78 92.73±24.12Bc 738.93±119.13B 73 

G(0.31) 

         

 AA 92.07±25.91 610.73±113.32B 86 101.78±30.75B 736.12±167.09b 79 

I1_A99G AG 103.43±67.83 659.91±128.44A 213 104.78±28.92B 789.12±170.52a 180 

ApaLⅠ GG 105.39±30.09 660.43±133.08A 166 118.45±36.63A 817.80±167.87a 169 

A(0.41) 

         

 CC 102.10±28.65 670.686±125.66A 166 112.97±26.66a 811.46±179.34a 145 

I2_C487T CT 98.35±26.98 644.25±140.24AB 209 109.89±33.99ab 786.19±172.10ab 198 

FspBⅠ TT 106.16±35.74 620.83±3.27B 92 102.76±26.76b 759.66±148.57b 86 

T(0.43) 

         

 AA 126.7 617.9 1 110.05±22.98 839.75±309.22 2 

I3_A27T AT 105.38±69.61 672.31±126.42a 202 109.68±28.30 812.98±171.31a 157 

BglⅡ TT 98.50±28.73 633.69±126.34b 274 108.89±36.36 775.03±168.72b 272 

A(0.20) 

注：同一列数值中, 肩标含相同字母者表示两种基因型之间差异不显著 (P>0.05), 不同小写字母代表差异显著 (P<0.05), 不同
大写字母代表差异极显著 (P<0.01)。以下各表注释同表 4。 
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表 5  4 个位点双倍型分析 
基因型 样本数 成鱼增重 

0 191 670.6±147.5e 

3 79 671.9±133.3e 

4 59 675.5±126.4e 

234 37 680.0±125.9e 

14 37 691.3±108.6de 

2 63 696.8±171.8de 

24 48 709.3±134.2cde 

23 35 721.6±128.6bcde 

1 39 728.4±206.1bcde 

12 50 750.0±192.6abcde 

34 75 763.4±166.8abcd 

13 15 782.1±217.8abc 

134 22 801.8±200.2ab 

123 23 815.9±197.6a 

124 47 823.9±201.7a 

注：不同字母肩标表示差异显著 (P<0.05)。 
 

于 jiFABP2b, 显示了重复基因正经历着的分化[16]。

Chen 等基因表达分析结果是 2b 在肠中表达量显著
高于 2a (P<0.05), 和本研究结果相反, 这有可能是
不同鲤鱼种群差异所致, 值得进一步深入研究。本
研究分离的建鲤 FABP2在序列和表达特征两个方面
均符合肠型 FABP 的特征。FABP2 系统树显示, 不
同纲动物的 FABP2 间的遗传距离和分类地位一致, 
很好地显示了鱼纲、两栖类、鸟类和哺乳类, 但在
目和科水平则不能显示分类地位之间的关系, 这和
Chen等 FABP2系统树结果一致[9]。其原因可能是肠

道 FABP2 属于细胞内脂肪酸结合蛋白, 与环境、形
态等的关系不很密切 , 应该属于比较保守的家族 , 
故其进化和分类地位的关系不是很密切。 

SNP 查找结果显示, 2a 比 2b 基因上有较多的
SNP, 显示 2a所受的选择压力比 2b小, 定量结果显
示 2b在肠的表达量显著低于 2a, 但在其余组织的表
达量均是 2b 高, 2b 的表达比 2a 更广谱。脊椎动物
体内存在着 FABP家族, 敲除小鼠 FABP1 (肝型), 在
外表、形态、生存能力及血清中三酰甘油和脂肪酸

的水平均没有显著变化, 说明尽管不同组织存在特
有的 FABP, 但 FABP家族的其它成员间能起补偿作
用[17]。鲤鱼 2b的广谱表达, 暗示在其它组织也起一
定的作用, 这可能是限制 2b突变的一个原因。由于
鲤鱼基因组内存在两套重复基因, 因此在查找和检

测 SNP 时均应区分不同的基因。本研究尽管在 2a
和 2b 上查找到较多的 SNP 位点, 但由于 SNP 位点
均在内含子, 设计引物的合适区域有限 (内含子区
域 AT 含量较高), 还要兼顾引物特异扩增其中 1 个
重复基因, FRLP法还需要突变位点存在合适的酶切
位点, 这 3 方面的原因导致只构建了 2a 基因上的 4
个 SNP位点的 PCR-RFLP检测方法, 实验结果表明
该方法结果清晰、重复性强, 且不需要特殊的仪器
设备。 

使用 FABP2作为筛选增重相关分子标记的候选
基因, 在人和鸡有报道, 如在人类 FABP2 基因第 2
外显子 54位点的单核苷酸多态性, 即 54Ala/Thr 与
肥胖症有关联; 初丽丽等[5]在鸡的 FABP2 上找到了
和体重相关的分子标记。本研究检测的 4个 FABP2a
内含子上的 SNP 与建鲤增重均有显著的相关性, 越
来越多的证据表明有些内含子区域有调节基因表达

的功能[18]。4个位点中除了 A15G中 AG型个体显著
比两纯合基因型个体增重快, 显示杂合优势外, 其
余的位点杂合优势均不明显, 大部分呈基因剂量关
系, 如 C435T, 纯合的 CC 型增重最快, 其次是 CT
型个体, TT型个体则增重最慢, C等位基因含量越多
则增重越快。 

考虑到鲤鱼性别对增重的影响, 本实验对雌、
雄鲤鱼分别进行分析, 结果基因型对雌、雄鱼增重
的影响一致, 只是影响程度略有差异, 如 I1_A15G
的 AG 型雌鱼极显著快于 AA 和 GG 型雌鱼, 而 AG
型雄鱼则只是显著快于 AA型雄鱼。因此本实验获得
的增重快基因型适用于鲤鱼群体。标记富集结果表

明, 具有标记多的个体比标记少的个体增重速度快, 
这反映出了生长是数量性状。但由于本研究分析的

4 个 SNP 位点来自同一个基因, 对个体遗传全貌的
认识有限 , 因此也存在标记少但增重不慢的情况 , 
如 1 型个体增重比 24、234 个体均快。就本实验结
果分析, 位点之间存在着协同和颉抗作用, 3和 4位
点存在协同作用, 单独具有 3 和 4 型的个体增重没
有 1和 2型的增重快, 但 34型的增重则比 12快, 而
1 和 4 位点则相反有拮抗作用。但由于多位点一起
分析后, 各小群的样本数不够大, 尚需扩大样本数
进一步验证。本研究结果表明选择培养具有 123 
(AGGGC CXX) 和 124 (AGGGXXAT) 基因型的个体, 
平均增重比没有优势基因型的个体快 22%, 比群体
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平均增重快 15%, 另外, 这两种基因型个体在现有
选育群体中所占比例为 9%, 显示具有较大的选育空
间, 可用于今后选育快增长建鲤的育种计划中。 
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