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摘要    为开发长吻 (Leiocassis longirostris)生长性状相关的分子标记，为其分子辅助育种提供基

础资料，以 115 尾长吻 为研究对象，运用 57 个单核苷酸多态性标记(SNPs)位点与体重、全长、

体长和头高进行关联分析。结果显示，有 10 个 SNPs 位点与生长性状显著相关，其中 3 个 SNPs 位

点(Cluster-65_137265、Cluster-65_111833 和 Cluster-65_137642)对所测量的 4 个生长性状均有显著

影响(P<0.05)；3 个 SNPs 位点(Cluster-65_120392、Cluster-65_5592_0 和 Cluster-65_105077)对体重、

全长和体长有显著影响(P<0.05)；Cluster-65_110382 对全长、体长和头高有显著影响(P<0.05)；

Cluster-65_19497 和 Cluster-24304_1 对全长和体长有显著影响(P<0.05)；Cluster-65_130153 对体长

和头高有显著影响(P<0.05)。此外，Cluster-65_137265、Cluster-65_111833、Cluster-65_110382 和

Cluster-65_137642分别与阴离子交换蛋白2样亚型X1 (anion exchange protein 2-like isoform X1)神经

突起导向因子4样(netrin-4-like)、酪氨酸蛋白激酶Tec亚型X2 (tyrosine-protein kinase Tec isoform X2)

和氨甲酰磷酸合成酶 1 (carbamoyl-phosphate synthase [ammonia], mitochondrial, CPS1)相似度最高，

表明这 4 个基因可能参与调控了长吻 的生长。对与生长相关的 10 个 SNPs 位点进行多态性检测，

平均观测杂合度和平均期望杂合度分别为 0.537 和 0.467，平均多态信息含量为 0.357。本研究为长

吻 的遗传改良和选择育种提供了基础资料，并首次发现了 4 个可能与长吻 生长相关的基因。 
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长吻 (Leiocassis longirostris)俗称 鱼，属鲶形

目(Siloriformes)、鲿科(Bagridae)、 属(Leiocassis)，

因其吻部较一般鱼长，故名长吻 (邓楠楠等, 2018)。

长吻 肉质细嫩，口感爽滑，且肌间刺少，非常鲜美，

民间素有“不食江团，不知鱼味”之说，特别是长吻

的鳔十分肥厚，干制成“鱼肚”是享誉中外的珍肴

(Liang et al, 2016; 吴清江, 1975)。长吻 背部呈黑

色，腹部灰白色，是一种温水型鱼类，多分布于我国
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长江干流、通江湖泊和各大支流的下游水域(Shen et al, 

2014; Zhu et al, 2005)。但由于人工捕捞、水利工程建

设等影响，野生长吻 资源急剧衰减，从而影响了长

吻 生态资源的保存(Yang et al, 2012; Xiao et al, 

2012; Shen et al, 2011)。因此，为保证长吻 养殖产

业的可持续发展，开展长吻 的良种选育刻不容缓。 

研究表明，相对于传统育种，分子标记辅助育种

可以提高育种速度近 11% (Gomez-Raya et al, 1999)。

单核苷酸多态性(SNPs)是第 3 代分子标记技术，具有

高遗传稳定性、高密度、便于自动化分析等优点，已

被广泛应用于群体遗传学、遗传图谱构建、个体识别、

亲缘关系鉴定和分子标记辅助育种的研究中(Vignal 

et al, 2002)。关联分析能将分子标记的遗传变异与生

长性状联系起来，是实现分子标记辅助育种的有效方

法(董玉等, 2016)。目前，运用关联分析筛选与生长

性状相关联的 SNPs标记已在农作物(李兆波等, 2010)

和家畜(石磊等, 2007)中广泛开展，也在水产动物中

得到了广泛应用，多位学者先后进行了 SNP 标记与

中 华 鳖 (Pelodiscus sinensis)( 李 纯 , 2017) 、 建 鲤

(Cyprinus carpio var. Jian)(陶文静等, 2011)、尼罗罗非

鱼 (Oreochromis niloticus) (王春晓等 , 2015)、草鱼

(Ctenopharyngodon idella) (张猛 , 2016)、大口黑鲈

(Micropterus salmoides) (李胜杰等 , 2018)、刺参

(Apostichopus japonicus) (刘安然等, 2019)等水产动物

生长性状的关联分析。 

本研究随机挑选同批繁殖的长吻 作为研究对

象，从本实验室构建的长吻 肝脏转录组数据库中随

机挑选 57 个 SNP，并分析这些 SNPs 位点与长吻 生

长性状(体重、全长、体长和头高)的相关性，以期为长

吻 分子辅助育种和遗传改良提供基础资料。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

本研究所用材料取自四川省农科院水产研究所

的四川岷江中游珍稀鱼类保护基地，随机选取 115 尾

同批次人工繁殖且饲养条件一致的 14月龄的长吻 ，

经浓度为 100 mg/L 的丁香酚溶液麻醉后，测定其体

重、全长、体长和头高，并剪取部分背鳍保存于无水

乙醇中备用。 

1.2  SNP 标记开发 

本研究所用的 SNP 来自本实验室从长吻 肝脏

转录组数据开发的 SNP(未发表)，随机挑选 57 个与

氨基酸代谢、发育、内分泌系统、能量代谢、碳水化

合物代谢、细胞生长与死亡和消化系统等相关基因的

SNP 用于基因分型。 

1.3  实验方法 

1.3.1  基因组 DNA 提取    剪取 20 mg 左右的鳍

条，采用上海生工 Ezup 柱式动物基因组 DNA 抽取

试剂盒提取基因组 DNA，操作参照说明进行。采用

浓度为 1%的琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 质量，并在

4℃保存。 

1.3.2  SNPs 分型检测    根据 SNP 位点序列信息，

使用 Sequenom 公司的引物设计软件 Assay design 

3.1，设计 PCR 反应和单碱基扩展引物合成。PCR 反

应体系为 5 L：1.75 L 超纯水，0.625 L 10PCR 

buffer (含 15 mmol/L 的 MgCl2)，0.1 L dNTP Mix，

0.325 L MgCl2，1 L Primer Mix，0.2 L HotStar Taq，

1 L DNA。PCR 反应程序：94℃预变性 2 min；94℃

变性 20 s，退火温度 56℃ 30 s，72℃延伸 60 s，共

45 个循环；72℃终延伸 3 min，4℃保存。为了消除

PCR 扩增产物中多余的 dNTP 和引物，进行 SAP 消

化，反应体系为 2 L：1.53 L 超纯水，0.17 L 的

10SAP buffer，0.3 L 浓度为 1.7 U/L 的 SAP。SAP

反应程序：37℃消化 40 min，最后 85℃灭活 5 min，

保存于 4℃。采用延伸反应对 SNP 进行多重单碱基延

伸，反应体系为 2 L：0.76 L 超纯水，0.2 L 10 

iPLEX buffer plus，0.2 L iPLEX terminator，0.8 L 

Primer Mix，0.04 L iPLEX 酶。延伸反应程序：94℃

预变性 30 s；94℃变性 5 s；退火温度 52℃ 5 s，80℃

延伸 5 s，按 1 次变性循环 5 次退火和延伸循环的方

式，共 45 个循环；72℃终延伸 3 min，于 4℃保存。

最后将反应产物(共 9 L)稀释 3 倍，树脂脱盐，将脱

盐后的样品点在样品靶上，自然结晶，MassARRAY

质谱仪进行质谱检测，采用 MassARRAY typer4 对

SNP 进行分型检测。 

1.4  数据处理 

1.4.1  遗传特性分析    采用 POPGENE 3.2 计算观

测杂合度、期望杂合度和表示 Hardy-Weinberg 平衡

(HWE)偏差的 P 值。多态性信息含量(PIC)由 Botstein

等(2014)提出的公式计算。 

1.4.2  SNPs 与性状的关联分析    采用 SPSS 20.0

对长吻 体重、全长、体长和头高进行正态分布检验

与相关性检测。然后进行其生长性状的主成分分析，

按累计贡献率 85%提取主成分。采用 T 检验分析各

SNP 位点与生长性状的相关性，并用 Duncan 法进行

多重比较分析，在 0.05 水平下检测显著性。 
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2  结果与分析 

2.1  生长性状分布 

运用 SPSS 20.0 对 115 尾长吻 体重、全长、体

长和头高进行正态分布检验。本研究所用实验鱼平均

体重为 154.107 g，平均全长、体长和头高分别为

26.431、21.316 和 3.668 cm。正态分布检验结果显示

各性状的 P 值均大于 0.05，符合正态分布，均具有连

续遗传变异的特点(表 1)。 

2.2  各性状相关性和主成分分析 

对 115 尾长吻 的生长性状进行降维处理，结果

如表 2 所示。按照选择 k 个较大特征值来满足主成分

的累计贡献率大于 85%的要求，长吻 提取 1 个主成

分便满足了入选主成分的条件。长吻 生长的第一主

成分的特征值是 3.665，累计贡献率为 91.617%。由

性状的第一主成分的成份矩阵可知，第一主成分可称

为增长、增重因子(表 3)。 

对长吻 体重、全长、体长和头高进行相关性检

验。结果显示，体长和全长的相关系数最高，达到

0.964；体长和头高的相关系数最低，为 0.827。各性

状之间具有极显著的相关性(P<0.01)(表 3)。 

2.3  SNPs 位点与生长性状的相关性 

运用 SPSS 20.0 对 57 个 SNPs 位点与体重、全长、

体长和头高进行连锁显著性分析，T 检验结果以及与

生长性状相关的 SNP 位点引物信息如表 4 所示。在

随机挑选的 57 个 SNPs 中，共有来自氨基酸代谢、

发育、内分泌系统、碳水化合物代谢、细胞生长与死

亡和消化系统等基因的 10 个 SNPs 位点对生长性状 
 

表 1  长吻 体重、全长、体长和头高的正态分布检验 
Tab.1  Normal distribution of body weight, total length, body length, and head height of L. longirostris 

性状 
Traits 

平均值±标准差 
Mean±SD 

偏度 
Skewness

峰度 
Kurtosis 

最小值 
Minimum value

最大值 
Maximum value 

P 值 
P value 

体重 Body weight /g 154.107±47.111 0.267 –0.501 54.900 285.300 0.169 

全长 Total length /cm 26.431±2.579 –0.299 –0.369 19.800 31.300 0.200 

体长 Body length /cm 21.316±2.234 –0.392 –0.236 15.700 25.400 0.200 

头高 Head height /cm 3.668±0.440 0.003 –0.482 2.600 4.700 0.200 

 
表 2  长吻 生长性状的主成分分析 

Tab.2  Principle component analysis on growth traits of L. longirostris 

初始特征值 
Initial component 

提取平方和载入 
Sum of squares of extracted component 

成份 
Component 合计 

Total 
方差百分比 

Variance ratio /% 

累积方差百分比 
Accumulative  

variance ratio /% 

合计
Total

方差百分比 
Variance ratio /% 

累积方差百分比 
Accumulative  

variance ratio /% 

1 3.665 91.617 91.617 3.665 91.617 91.617 

2 0.221 5.529 97.146    

3 0.079 1.974 99.120    

4 0.035 0.880 100.000    

 
表 3  长吻 体重、全长、体长和头高的相关性检验及性状的成份矩阵 

Tab.3  Correlation test on body weight, total length, body length, and head height and component matrix  
on growth traits of L. longirostris 

性状 
Traits 

体重 
Body weight 

全长 
Total length 

体长 
Body length 

头高 
Head height 

成份矩阵 
Component matrix 

体重 Body weight 1.000 0.936** 0.926** 0.839** 0.968 

全长 Total length  1.000 0.964** 0.831** 0.976 

体长 Body length   1.000 0.827** 0.972 

头高 Head height    1.000 0.911 

注：**表示两两性状之间差异极显著(P<0.01)。 
Note: ** indicates significant correlation between two traits at 0.01 level. 
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产生了显著影响(P<0.05)。 

消 化 系 统 相 关 基 因 的 SNP 位 点 Cluster- 

65_137265、发育相关基因的 SNP 位点 Cluster- 

65_111833 和氨基酸代谢相关基因的 SNP 位点

Cluster-65_137642对所测量的 4个生长性状均有显著

影响 (P<0.05)。内分泌系统相关基因的 SNP 位点

Cluster-65_120392 、 发 育 相 关 基 因 的 SNP 位 点

Cluster-65_105077 和细胞生长与死亡相关基因的

SNP 位点 Cluster-65_5592_0 对体重、全长和体长有

显著影响 (P<0.05) 。发育相关基因的 SNP 位点

Cluster-65_110382 对全长、体长和头高有显著影响

(P<0.05) 。 氨 基 酸 代 谢 相 关 基 因 的 SNP 位 点

Cluster-65_19497 和消化系统相关基因的 SNP 位点

Cluster-24304_1 对全长和体长有显著影响(P<0.05)。

碳 水 化 合 物 代 谢 相 关 基 因 的 SNP 位 点

Cluster-65_130153 对体长和头高有显著影响(P<0.05)。 

在这 10 个 SNPs 位点中，5 个 SNPs 位点(Cluster- 

65_137265、Cluster-65_5592_0、Cluster-65_130153、

Cluster-65_137642和 Cluster-65_19497)的纯合突变基

因型个体在体重、全长、体长和头高的均值均大于杂

合突变基因型和未发生突变的个体。此外，在 2 个

SNPs 位点(Cluster-65_110382 和 Cluster-24304_1)中，

未发生突变的个体在体重、全长、体长和头高的均值

均大于杂合突变基因型和纯合突变基因型的个体。 

2.4  SNPs 位点多态性分析及注释信息 

10 个 SNPs 位点的多态性检测结果及所在基因序

列注释信息见表 5。10 个 SNPs 位点的观测杂合度范

围为 0.350~0.781，期望杂合度范围为 0.411~0.502，

平均值分别为 0.537 和 0.467。在 10 个 SNPs 位点中，

Cluster-65_120392、Cluster-24304_1、Cluster-65_110382

和 Cluster-65_19497 这 4 个位点出现极显著偏离哈代

–温伯格平衡的现象(P<0.01)，Cluster-65_130153 出现

显著偏离哈代–温伯格平衡的现象(P<0.05)。此外，10

个 SNPs 位点均具有中度多态性(0.25≤PIC<0.5)。将

10 个与生长性状显著关联的 SNPs 位点所处基因的序

列在 NCBI 在线数据库中进行 BLASTn 分析，详细的

unigene 注释信息见表 5。 

3  讨论 

3.1  长吻 SNP 标记开发 

SNPs 是基因组中分布最稳定的点突变，且它比

微卫星等重复序列多态标记具有更高的遗传稳定性。

研究表明，使经济性状产生差异的 SNPs 位点对分子

标记辅助育种具有重要意义(Feng et al, 2008)，这也

使得 SNPs 与生长性状的关联分析广泛应用于分子标

记辅助育种。曹婷婷等(2012)分析与草鱼消化能力相

关的羧肽酶 A 部分片段中的 2 个 SNPs 的多态性，发

现 A36C 位点与增重具有显著相关性。陈雪峰等(2010)

分析吉富罗非鱼(Oreochromis niloticus)中控制生长

和脂肪沉积的胰岛素生长因子 2 中的 SNPs 的多态

性，发现外显子 3161 nt 在雄鱼中与增重显著相关。

杨月静等(2018)基于转录组测序得到的 SNPs 位点，

随机挑选了 26 个 SNPs 位点，结果表明 4 个 SNPs 位

点对齐口裂腹鱼(Schizothorax prenanti)的生长性状有

显著影响，SNP 标记准确率为 15.38%，其中，

ug25050-0-1678 和 ug22712-0-2452 对增重有显著影

响。本研究从本实验室开发的 SNPs 位点，随机挑选

57 个 SNPs 位点，结果表明，10 个 SNPs 位点对长吻

生长性状有显著影响，SNP 标记准确率为 17.54%，

这高于杨月静等 (2018)和李胜杰等 (2018)的研究结

果，这是因为在挑选 SNPs 位点时，存在不确定性和

随机性。 

遗传杂合度和多态信息含量是测量和评价遗传

标记效用的参数，一般认为，PIC 是衡量基因变异程

度高低的较好指标(Beacham et al, 2004; Kalinowski 

et al, 2002)。本研究筛选得到 10 个与生长性状相关的

SNPs 位点，均达到中度多态性。这一结果与在齐口

裂腹鱼 ( 杨月静等 , 2018) 、大菱鲆 (Scophthalmus 

maximus) (王婷等, 2014)、大口黑鲈(李胜杰等, 2018)

中的研究结果一致，即 SNPs 位点的 PIC 均属于低度

多态性和中度多态性。这是因为 SNP 标记是一种典

型的两等位基因标记，不具有微卫星标记的高多态性

特点，但 SNP 在基因组中广泛存在，弥补了多态性较

低的不足(Emahazion et al, 1999; Wang et al, 1998)。 

3.2  SNP 标记与长吻 生长性状的相关性 

SNP 标记与长吻 生长性状的相关性分析显示，

有 9 个 SNPs 位点和长吻 全长显著相关，表明长吻

的全长受多个基因(位点)控制，存在基因连锁或多因

一效的现象，符合同一数量性状是由多对基因控制的

理论(董玉等, 2016; 喻树迅等, 2002)。此外，本研究

选取了与氨基酸代谢、发育、内分泌系统、能量代谢、

碳水化合物代谢、细胞生长与死亡和消化系统等相关

基因的 SNP，在最终结果中，来自氨基酸代谢、发育、

内分泌系统、细胞生长与死亡和消化系统相关基因的

6 个 SNPs 位点对长吻 体重显著相关，符合鱼类的

生长是由多种生理途径调控的理论 (Sant is  e t  al , 

2007)。同时，本研究中，10 个 SNPs 位点均与长吻  
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表 5  长吻  10 个 SNPs 位点的特征及注释信息 
Tab.5  The features and gene annotation prediction of 10 SNPs of L. longirostris 

编号 
No. 

观测杂合度
HO 

期望杂合度 
HE 

H-W 平衡
PHWE 

多态信息含量
PIC 

预测基因名称 
Predicted gene name 

Cluster-65_105077 0.542 0.477 0.134 0.362 Semaphorin-4C-like 

Cluster-65_120392 0.657 0.502 0.001 0.375 G2/mitotic-specific cyclin-B3-like isoform X1 

Cluster-65_137265 0.375 0.411 0.330 0.326 Anion exchange protein 2-like isoform X1 

Cluster-24304_1 0.758 0.499 0.000 0.374 Collagen alpha-1(VII) chain-like 

Cluster-65_110382 0.642 0.477 0.000 0.362 Tyrosine-protein kinase Tec isoform X2 

Cluster-65_111833 0.350 0.415 0.085 0.328 Netrin-4-like 

Cluster-65_19497 0.781 0.500 0.000 0.374 N-acetylglutamate synthase, mitochondrial 

Cluster-5592_0 0.513 0.502 0.817 0.375 Putative ATP-dependent RNA helicase an3-like isoform X1

Cluster-65_137642 0.403 0.448 0.273 0.347 Carbamoyl-phosphate synthase [ammonia], mitochondrial

Cluster-65_130153 0.350 0.441 0.024 0.343 6-Phosphofructokinase, liver type-like 

均值 Mean 0.537 0.467 0.166 0.357  

 
2 个及以上的生长性状显著相关，例如，3 个 SNPs

位 点 (Cluster-65_137265 、 Cluster-65_111833 和

Cluster-65_137642)对所测量的 4 个生长性状均有显

著影响，表明体重、全长、体长和头高 4 种生长性状

之间存在一定的相关性，这对长吻 不同生长性状的

间接良种选育具有重要意义(董玉等, 2016)。其次，

对长吻 生长性状的主成分分析结果表明，体重是长

吻 生长性状的第 1主成分，且累计贡献率超过 92%，

表明直接运用对长吻 体重产生显著影响的 SNPs 位

点可以在保证标记准确性的前提下有效节约成本。本

研究中对长吻 生长性状产生显著影响的 SNPs 位点

有 10 个，但仅有 6 个 SNPs 位点(Cluster-65_137265、

Cluster-65_111833、Cluster-65_137642、Cluster-65_ 

120392、Cluster-65_5592_0 和 Cluster-65_105077)对

长吻 的体重产生显著性影响，在实际应用中可利用

这 6 个 SNPs 标记对长吻 进行良种选育。 

目前，利用 SNPs 位点与生长性状关联分析发掘

与生长相关的基因也得到了应用。在李胜杰等(2018)

的研究中，发现 CL1452.Contig9_All-847 标记所处的

基因序列与 RILP like protein 相似，并推测 RILP 基因

是大口黑鲈生长相关的功能基因。本研究中，

Cluster-65_110382 标记所处的基因序列与酪氨酸蛋

白激酶 Tec 亚型 X2 (tyrosine-protein kinase Tec 

isoform X2)相似度最高。钟明贵等(2006)的研究表明，

在小鼠(Mus musculus)的肝脏中，Tec 和 Stat3 同时发

生活化，提示 Tec可能参与了 HGF介导的 Ras-MPAK- 

REK1/2 信号转导途径，从而影响细胞分裂增殖、分

化及离散等变化。在本研究中，该标记的 TT 基因型

在体重、全长、体长和头高的均值均高于 TC 和 CC

基因型，表明该标记的突变可能影响了基因表达产物

对细胞的分裂增殖的调控，从而调控了长吻 的生

长。此外，Cluster-65_137265、Cluster-65_111833 和

Cluster-65_137642位点对所测量的 4个生长性状均有

显著影响(P<0.05)。经序列分析发现，Cluster-65_137265

标 记 所 处 的 基 因 序 列 与 氨 甲 酰 磷 酸 合 成 酶 1 

(carbamoyl-phosphate synthase [ammonia], mitochondrial)
相似度最高。研究表明，CPS1 编码的线粒体酶能催

化氨和碳酸氢盐合成氨甲酰磷酸，在尿素循环中扮演

重要的角色(林雅宁, 2011)。通过 GO 分析发现，CPS1

富集到机体的尿素循环、氮化合物代谢过程和蛋白水

解等生物过程。可能表明 Cluster-65_ 137265 标记的

突变影响了基因表达产物对氨的去除以及对蛋白质

水解的调控，从而影响长吻 的生长。Cluster-65_111833

标记所处的基因序列与神经突起导向因子 4 样

(netrin-4-like)相似度最高。研究发现，敲除斑马鱼

HT080 细胞中的 netrin-4 后，HT080 细胞的增殖能力

增强(贾茵, 2014)，可能表明该基因通过调节细胞的增

殖来影响长吻 的生长。Cluster-65_137265 标记所处

的基因序列与阴离子交换蛋白 2 样亚型 X1 (anion 

exchange protein 2-like isoform X1)相似度最高，

Pathway network 显示 SLC4A3 的相关途径包括葡萄

糖和其他糖类的转运，胆盐和有机酸，金属离子和胺

化合物以及肝 ABC 转运蛋白的转运，可能揭示该基

因在长吻 中通过参与其他相关途径影响了长吻

的生长。推测这 4 个基因可能是与长吻 生长相关的

功能基因，对生长发挥调控作用。 
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Correlation Analysis of SNP Markers and Growth  
Traits of Leiocassis longirostris 

LI Zhe1, LI Yu1, JING Tingsen1, LIU Xiaoli1, YAN Huiguo1,  
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(1. Fisheries Breeding and Healthy Cultivation Research Centre, Southwest University, Chongqing  402460, China;  

2. Fisheries Institute, Sichuan Academy of Agricultural Sciences, Chengdu, Sichuan  611731, China) 

Abstract    In this study, a correlation analysis of 57 single nucleotide polymorphism (SNP) markers 

and growth-related traits of Leiocassis longirostris was conducted using 115 samples under the same 

growth conditions. The results showed that 10 loci were related to growth-related traits. Among them, 

three (cluster-65_137265, cluster-65_111833, and cluster-65_137642) loci had a significant influence on 

growth-related traits (body weight, total length, body length, and head height) (P<0.05). 

Cluster-65_120392, cluster-65_105077, and cluster-65_5592_0 had significant influences on body weight, 

total length, and body length (P<0.05). Cluster-65_110382 significantly influenced total length, body 

length, and head height (P<0.05). Cluster-65_19497 and cluster-24304_1 had a significant influence on 

the total length and body length (P<0.05). Cluster-65_130153 significantly influenced body length and 

head height (P<0.05). We also estimated the genetic diversity parameters for the 10 loci. The mean 

observed heterozygosity, expected heterozygosity, and the polymorphism information content (PIC) were 

0.537, 0.467, and 0.357, respectively. In addition, cluster-65_137265, cluster-65_111833, cluster-65_110382, 

and cluster-65_137642 were associated with anion exchange protein 2-like isoform X1, Netrin-4-like, Tec 

isoform X2, anion exchange protein 2-like isoform X1, and carbamoyl-phosphate synthase [ammonia] 

have the highest similarity, respectively. This finding indicates that these four genes may be involved in 

the regulation of L. longirostris growth. The study provides primary data for the genetic improvement and 

selective breeding of L. longirostris.  

Key words    Leiocassis longirostris; SNP markers; Growth traits; Correlation analysis 
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