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基于微卫星标记的斑点叉尾鮰家系鉴定技术及应用
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摘要: 研究旨在建立准确、高效且经济的斑点叉尾鮰(Ictalures punctatus)家系亲缘鉴定体系, 以期为斑点叉尾

鮰的遗传评估及家系育种提供科学依据。选用10对具有较高多态性SSR标记, 建立两个5重PCR反应体系。

应用建立的斑点叉尾鮰家系亲缘鉴定体系对来源于13个全同胞家系和8个半同胞家系的333尾个体进行亲权

鉴定。结果表明: 10个位点平均等位基因数为9.8、平均观测杂合度0.8591、平均期望杂合度0.8092、平均多

态信息含量0.7845; 3种情况下的累积排除概率分别为: 0.99996806、0.99833267和0.99999998; 验证群体的鉴

定结果与系谱高度一致,  真实鉴定率达到99.1%, 子代与父母本三者之间配对平均LOD值介于13.30—24.70,
且置信度均达到95%。研究选择的微卫星位点等位基因数目较多, 多态性较高, 可以快速、准确地对斑点叉

尾鮰混养群体进行家系鉴定。
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斑点叉尾鮰(Ictalures punctatus)亦称美洲鲶、

沟鲶，属于鲶形目，鮰科，原产于美国，是北美

地区重要的水产经济物种
[1]
。因其具有肉质细嫩，

营养丰富，出肉率高，没有肌间刺等优点，深受

广大消费者欢迎。自20世纪80年代引入我国以

来，得到了快速发展，我国斑点叉尾鮰养殖区域

已遍布全国27个省(市、自治区)[2]
。我国斑点叉尾

鮰产量约占世界总产量一半以上，已成为世界上

最重要的斑点叉尾鮰生产、出口和消费国家
[3]
。随

着我国斑点叉尾鮰养殖规模的扩大及美国对华种

质供应限制力度的加大，我国养殖斑点叉尾鮰出

现了明显的生长减慢、规格不齐和病害频发等种

质衰退的现象，严重影响了斑点叉尾鮰的产品品

质、产量和养殖效益
[4]
。因此，开展斑点叉尾鮰品

种改良工作，培育经济性状好和抗逆性强的斑点

叉尾鮰新品种已成为当前斑点叉尾鮰产业可持续

发展亟待解决的重要问题。

在鱼类家系遗传育种研究中，准确的系谱信

息对于遗传力和育种值的计算，及育种方案的制

定具有至关重要的作用
[5]
。在传统的选育过程中，

不同家系主要通过物理隔离的方式分开养殖，等

到子代个体长到较大规格时再采用注射荧光染料

或电子标记等方式进行家系身份识别
[6]
。对不同家

系采取水泥池和网箱隔离养殖的方式，不仅管理

难度大，更为关键的是不同家系之间在环境因子

上会存在差异，不同的环境因素会使育种相关的

遗传参数估计产生偏差，不能准确反映选育效果
[7]
。

微卫星(Simple Sequence Repeats, SSR)和SNP
(Single Nucleotide Polymorphism)等分子标记的出

现使得混养水产动物亲子关系的鉴定成为可能
[8]
。

而且, 微卫星标记具有多态性高、稳定性强、特异

性高和共显性遗传等优点, 相较于SNP标记仅需少
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量多态性位点即可达到家系亲缘关系鉴定的目

的
[9], 以微卫星分型为基础的亲子鉴定技术是目前

水产动物系谱确认中应用最广泛、结果最可靠的

手段之一。众多研究表明微卫星标记在确认水产

动物父母本和分析家系关系方面具有重要的应用

价值
[10—15]

。因此, 开发出一套基于微卫星分子标记

的快速、准确且经济的斑点叉尾鮰家系亲缘鉴定

体系对其育种工作的开展具有重要的意义。

1    材料与方法

1.1    实验材料

2008年使用1997—2004年从美国引进德克萨

斯(1997)群体、阿肯色(1999)群体、密西西比

(2001)群体、阿肯色(2003)群体和阿肯色(2004)群
体共405尾斑点叉尾鮰建立育种基础群体, 利用基

础群体进行G0代家系构建。2011年6月选用G0代亲

本构建50个G1代家系。2015年6月选用G1代选育群

体作为亲本构建100个G2代家系。剪取用于繁殖亲

本的尾鳍鳍条, 储存在95%的酒精内, −20℃保存。

斑点叉尾鮰交配产卵后, 每个家系卵块独立孵化,
待鱼苗孵出15d后, 从21个家系(其中全同胞家系

13个, 半同胞家系8个)随机选取500尾鱼苗于面积

为0.1 hm2
的池塘中混合养殖。在养殖12个月后, 随

机选取333尾G2代斑点叉尾鮰个体, 剪取小块尾鳍

组织, 95%酒精保存, −20℃保存。

1.2    基因组DNA提取

剪取每个待测斑点叉尾鮰亲本和子代尾鳍样

品约25 mg, 用液氮研磨成粉末, 转移到1.5 mL 离心

管中。先后加入450 μL STE DNA抽提缓冲液

(10 mmol/L Tris-HCl, pH 8.0; 1 mmol/L EDTA, pH
8.0)、35 μL SDS (10%), 最后加入15 μL蛋白酶K
(0.2%)颠倒混匀。加入RnaseA 1 μL, 置于水浴锅

55℃温浴1h。加入等体积 (约700 μL) Tris饱和酚,
在DNA混合仪上振荡混匀, 4℃下12000 r/min离心

10min, 结束后使用移液枪将上清液转移入另一个

干净的离心管中。在上清液中加入等体积酚仿醇

混合物  (酚﹕氯仿﹕异戊醇比例为25﹕24﹕1), 置于

DNA混合仪上振荡混匀15min。在上清液中加入等

体积氯仿约500 μL, 置于DNA混合仪上振荡混匀

15min。在上清液中加入−20℃预冷的无水乙醇

1 mL沉淀DNA, 离心机12000 r/min离心5min后弃

上清液。先加入70%乙醇洗涤两次, 再加入无水乙

醇洗涤一次, 干燥后加入200 μL TE, 溶解充分。使

用NanoDrop ND-1000分光光度仪(美国Nanodrop公
司)检测基因组DNA浓度和质量, 并将各DNA样品

稀释成100 ng/μL的工作液。

1.3    多态性微卫星标记筛选和反应体系优化

从已发表的斑点叉尾鮰文献中选取10个具有

较高多态性微卫星位点
[16], 根据微卫星标记两端序

列设计适于多重PCR扩增引物, 正向引物5′端作相

应的荧光标记(表 1)。建立2个多重PCR进行扩增,
每个多重PCR包含5组微卫星引物, 引物如表 1所
示。经优化的PCR反应体系为20 μL: 2×Taq Master
Mix (Vazyme), 10 μL; 基因组DNA, 1 μL; 10P上下

游引物, 0.25 μL; ddH2O, 6.5 μL。多重PCR扩增反

应在Eppendorf Mastercycler nexus PCR仪上进行,
扩增条件为 :  94℃预变性5min;  94℃变性30s ,
58—51℃(每个循环减1℃)退火30s, 72℃延伸60s,

表 1    用微卫星位点及引物信息

Tab. 1    The information of microsatellite markers and their primers

位点
Loci

引物序列
Primer sequence (5′—3′)

重复单元
Repeat unit

退火温度
Tm (℃)

片段大小
Size (bp)

荧光标记
Fluorescence label

IP1 TGCTTAGGGTAAGTCAGTTATAG
AAATCCATATTCACCCGGGTGTG (ATT)n 51 107—146 FAM

IP14 GTACCACTGGTCAGTATCTCC
GTCACACCATCACCAGAGTCC (TTA)n 56 146—203 HEX

IP11 GCAGGTCTGTCGTCATCTAC
AACTGTCATTTACACACATTC (TAA)n 54 228—249 FAM

IP16 CCTCTGCAGAACCATCTCTAAAC
GCATAAACGTCTGTAGCTCTATAG (ACAA)n(AATT)n 57 298—342 HEX

IP4 GGGTGTCCACTACCTTGTGCCCC
CACGTTCAGGCCAATACAACAC (ATT)n 60 369—408 FAM

IP13 GAAACCATTCATGGACCCATC
GTGCCTGTAAGTACATCTGC (CCAT)n(CTAT)n 55 105—133 FAM

IP18 GGTTTTACTTCCTCATACAGCAC
CAAGAGACCTGTGACATCGCAGT (TTC)n 57 141—189 HEX

IP19 TGAGTACAGCGCTTTGAGAATC
CCACAGGGTTTAGGGCATCA (TTA)n 57 215—245 FAM

IP20 AACCACTAAGCCTAGCACGTTC
AGTATGGGTACTGCAACAAAAC (ATAG)n 57 293—325 HEX

IP12 ATTTGGTGGAGAATACAGGTAGC
TGCTTTTACCACATCAGAAGACC (ATT)n 58 340—361 FAM
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9个循环; 94℃变性30s, 55℃退火30s, 72℃延伸60s,
15个循环; 94℃变性30s, 50℃退火30s, 72℃延伸

60s, 15个循环; 72℃延伸10min。
1.4    微卫星位点基因分型

在PCR反应结束后, 取3 μL扩增产物样品加入

到ABI 3730 XL遗传分析系统 (美国ABI公司)配置

的96孔板内, 每个孔内加入0.5 μL的GeneScanTM

350ROXTM标准片段(美国ABI公司), 另外在每个

孔内加入6.5 μL的Hi-DiTM 甲酞胺 (美国ABI公司),
将96孔板放入PCR仪器内于95℃变性10min, 变性

后立即置于冰上, 并上样到ABI 3730XL遗传分析

系统, 或者用铝箔纸包好后放入−20℃保存待后续

上机分析。待ABI 3730 XL遗传分析系统毛细管电

泳结束后, 导出电泳图谱文件, 使用GeneMarker
v2.2.0软件读取每个斑点叉尾鮰亲本和子代在各微

卫星位点的基因型。

1.5    数据分析

采用Popgene 3.2软件对基因分型数据进行等

位基因频率(Allele frequency)、观测杂合度(Ob-
served heterozygosity, Ho)、期望杂合度(Expected
heterozygosity, He)、多态信息含量(Polymorphic in-
formation content, PIC)及无效等位基因频率(Null
allele frequency)等参数分析。使用Genepop 4.2.1软
件进行Hardy-Weinberg平衡检验。GenAlEx 6.51软
件计算每个微卫星位点双亲基因型已知时的估计

排除概率(PE-1)、已知一个亲本基因型时的估计排

除概率(PE-2)以及候选父母双方和子代基因型已

知, 排除父母双方的概率(PE-3)及其相应的累积排

除率。最后, 使用CERVUS 3.0软件进行模拟分析

以及亲子鉴定分析。通过似然率(Likelihood, LOD)
检验待测个体与亲本基因型之间的关联性, 并在

95%置信水平下, 确定待测个体与候选亲本之间的

亲子关系。

2    结果

2.1    微卫星标记的分型研究

本研究根据10个微卫星标记扩增产物范围将

其分为两组进行多重PCR扩增, 具体分组情况为:
第一组 (IP1、IP14、IP11、IP16、IP14)、第二组

(IP13、IP18、IP19、IP20、IP12)。多重PCR扩增

产物经ABI 3730XL遗传分析系统进行毛细管电泳

后, 使用GeneMarker v2.2.0软件读取每个斑点叉尾

鮰亲本和子代个体在10个微卫星位点的基因型。

图 1为第一组多重PCR体系, 每个微卫星标记正向

扩增引物的5′端间隔采用FAM和HEX荧光基团进

行标记, 采用此标记方法可以清晰地辨别每个位点

的扩增片段及大小。

2.2    微卫星标记的多态性分析

从表 2中可以看出, 通过检测微卫星标记在待

测21个家系中的遗传多样性, 发现10个位点均具有

较高多态性: 等位基因数(Na)在6—16个, 观察杂合

度(Ho)在0.748—0.952, 期望杂合度(He)在0.678—
0.880, 各位点的多态信息含量(PIC)在0.647—
0.868, 无效等位基因频率在−0.0735—0.0316, 说明

这10个微卫星标记在斑点叉尾鮰亲子鉴定中具有

较高的使用价值。在待测21个家系中平均等位基

因数均为9.8, 平均观测杂合度、平均期望杂合度、

平均多态信息含量依次分别为0.8591、0.8092和
0.7845。除位点IP1外, 均显著偏离Hardy-Wein-
berg平衡。

2.3    排除率和累积排除率

使用GenAlEx 6.51软件计算排除率与累积排
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图 1    微卫星标记分型图

Fig. 1    Genotyping of microsatellite markers
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除率, 结果如表 3所示。每个微卫星位点双亲基因

型已知时的估计排除概率(PE-1)、已知一个亲本基

因型时的估计排除概率(PE-2)及候选父母双方和子

代基因型已知, 排除父母双方的概率(PE-3)均与多

态性信息含量成正比, 其中位点IP1各排除概率均

最高, 分别为0.76、0.61和0.91, 而位点IP13各排除

率均最低, 分别为0.47、0.28和0.67。10个微卫星位

点的累积排除概率CPE-1、CPE-2和CPE-3分别为

0.99996806、0.99833267和0.99999998。随着微卫

星位点数目的增多, 排除率也随之增大, 且每种排

除概率均趋于饱和。

2.4    亲子鉴定结果分析

从G2世代育种群体中随机选择13个全同胞家

系和8个半同胞家系子代幼鱼混合养殖后, 从群体

中随机选取333尾子代, 通过对333尾子代、38尾目

标亲本和9尾干扰亲本在10个微卫星位点分型结果

(表 4), 应用似然法鉴定它们之间的亲子关系。每

个家系子代与父本平均配对LOD值在4.22—11.70,
子代与母本平均配对LOD值在5.59—10.20, 子代与

父母本三者之间配对LOD值在13.30—24.70。最

表 2    10对微卫星标记在21个家系中的遗传参数

Tab. 2    Genetic parameters of 10 microsatellite loci in 21 families0

位点
Loci

等位基因数
Na

检测个体数
K

观测杂合度
Ho

期望杂合度
He

多态信息含量
PIC

哈迪温伯格
平衡HWE

无效等位
基因频F (Null)

IP1 12 333 0.904 0.880 0.868 NS −0.0136
IP14 14 331 0.906 0.837 0.817 ** −0.0398

IP11 8 332 0.771 0.814 0.791 **   0.0316

IP16 8 333 0.901 0.843 0.821 ** −0.0340

IP4 16 332 0.952 0.868 0.854 ** −0.0495

IP13 6 329 0.748 0.678 0.647 ** −0.0735

IP18 10 330 0.797 0.832 0.809 **   0.0238

IP19 10 328 0.863 0.778 0.744 ** −0.0559

IP20 7 333 0.820 0.798 0.767 ** −0.0177

IP12 7 333 0.841 0.763 0.726 * −0.0516
Mean 9.8 331.4 0.860 0.8092 0.7845 — −0.0280

注: 哈迪温伯格平衡检验, *代表显著偏离, **代表极显著偏离, NS代表不显著
Note: Na.  Number  of  alleles  at  the  locus; K:  Number  of  individuals  typed  at  the  locus; Ho.  Observed  heterozygosity; He.  Expected

heterozygosity; PIC.  Polymorphic  information content;  F  (Null).  Estimated null  allele  frequency;  NS indicates  not  significant,  *  indicates
significant at the 0.1 level, ** indicates significant at the 0.001 level

表 3    10对微卫星标记的排除率统计表

Tab. 3    Combined exclusion probability and exclusion probability of 10 loci

位点
Loci

排除概率
P1PE-1

排除概率
P2PE-2

排除概率
P3PE-3

累积排除概率1
CPE-1

累积排除概率2
CPE-2

累积排除概率3
CPE-3

IP1 0.76 0.61 0.91 0.75996908 0.61138479 0.91316733
IP14 0.68 0.51 0.86 0.92346786 0.81069284 0.98763801

IP11 0.64 0.47 0.83 0.97255036 0.89876528 0.99784154

IP16 0.68 0.51 0.85 0.99120523 0.95037470 0.99967548

IP4 0.74 0.58 0.90 0.99770319 0.97937292 0.99996751

IP13 0.47 0.28 0.67 0.99877954 0.98520305 0.99998937

IP18 0.66 0.49 0.84 0.99958920 0.99248011 0.99999828

IP19 0.57 0.39 0.76 0.99982360 0.99543088 0.99999958

IP20 0.60 0.42 0.78 0.99992939 0.99735519 0.99999991
IP12 0.55 0.37 0.73 0.99996806 0.99833267 0.99999998

注: PE-1. 双亲基因型已知时的估计排除概率; PE-2. 已知一个亲本基因型时的估计排除概率; PE-3. 候选父母双方和子代基因型
已知, 排除父母双方的概率; CPE-1. 双亲基因型已知时的累积排除概率; CPE-2. 已知一个亲本基因型时的累积排除概率; CPE-3. 候选
父母双方和子代基因型已知, 排除父母双方的累积概率

Note: PE-1. Estimates the probability of exclusion when the genotypes of both parents are known; PE-2. Estimates the probability of
exclusion  when  the  genotypes  of  only  one  parent  is  known;  PE-3.  Estimates  the  probability  of  excluding  two  putative  parents.  CPE-1.
Combined  probability  of  exclusion  when  the  genotypes  of  both  parents  are  known;  CPE-2.  Combined  probability  of  exclusion  when  the
genotypes of only one parent is known; CPE-3. Combined probability of exclusion two putative parents
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终, 根据LOD值大小将子代与候选父母进行匹配,
最终331尾子代在21个家系中找到了对应的候选父

母本, 对应结果符合家系交配原则, 仅2尾个体与候

选亲本配对LOD值小于0, 此外存在1尾子代与2个
候选母本配对的情况。结果表明该斑点叉尾鮰家

系鉴定方案鉴定准确率达到99.10%。

3    讨论

在鱼类家系育种中掌握准确的系谱信息对于

遗传参数估计和育种方案制定具有关键性的作用,
因此必须选择合适的标记以正确掌握系谱信息。

本研究选择的10个微卫星标记在21个斑点叉尾鮰

家系群体中均具有较高的多态性 ,  PIC值介于

0.647—0.868, 而说明这10个微卫星位点能提供较

为丰富的遗传变异信息。研究将10个微卫星标记

根据其扩增产物大小分成2组建立2个5重PCR扩增

体系, 大大减少了PCR反应和毛细管电泳上样过程

中的工作量 ,  显著提高了工作效率。随着多重

PCR反应中引物的增加, 对PCR反应的灵敏性和特

异性均会带来不小的挑战, 以往大多数亲缘关系鉴

定类研究通常采用低重PCR反应或者单独PCR后

再混合上样的策略
[17]

。本文对筛选的微卫星位点

分别进行了引物和反应体系优化。引物优化主要

通过对各微卫星位点在基因组上定位再设计适合

开展多重PCR反应的引物; 反应体系优化则是通过

选用适合多重PCR反应的商品试剂, 再结合Touch-
down PCR反应得以实现。

基于似然法的亲子鉴定主要是通过建立似然

函数, 应用假设检验的方法在所有候选亲本中找到

最似父/母本。其计算过程是将每个微卫星位点的

似然比累加后求自然对数值得到配对LOD值。当

LOD值等于0认为候选父/母本与群体中随机父/母
本成为子代真实父亲的可能性相同; 当LOD值小于

0认为候选父/母本不可能为子代的真实父/母亲;
LOD大于0认为候选父/母本是子代的真实父/母亲,
LOD值越大, 可靠性越高

[15]
。根据CERVUS软件计

算的LOD值, 当所有的微卫星座位全部匹配, 并符

合亲本交配原则时, 330尾斑点叉尾鮰子代个体确

认所属家系, 真实鉴定率达99.1%, 且置信度均达到

95%。3尾没有被准确鉴定到家系的个体很可能是

因为在基因分型时没有准确读取其基因型数据, 或
是混养家系中渗入其他家系子代。准确的基因分

型是亲缘关系鉴定成功的关键, O’Reilly等 [18]
发现

平均每个基因座位往往存在2%—3%的基因分型错

表 4    10个微卫星标记亲子鉴定结果

Tab. 4    Paternity test results of ten microsatellite markers

家系
Family

子代个数
Offspring number

父本
Sire

平均两点配对LOD值
Average pair LOD

母本
Dam

平均两点配对LOD值
Average pair LOD

平均三点配对LOD值
Average trio LOD

27-2 9 P7 8.97 P6 9.88 22.68
11-2 28 P10 4.22 P9 9.08 16.97

20-1 19 P13 10.20 P12 9.34 23.62

15-1 11 P18 8.89 P16 8.66 18.94

14-2 10 P20 10.70 P19 8.17 24.40

K10-2 11 P28 6.42 P27 7.36 19.00

K10-1 31 P29 7.13 P27 7.80 20.80

K7-2 10 P31 6.06 P30 5.00 13.30

K6-1 8 P40 11.70 P39 7.56 24.70

25-1 22 P43 8.08 P42 10.20 22.40

10-2 15 P50 6.71 P49 7.04 18.40

2-2 7 P61 6.70 P60 6.23 18.17

2-1 23 P62 6.10 P60 6.64 16.86

K3-1 25 P64 5.85 P63 5.61 15.90

K3-2 13 P65 6.28 P63 5.68 16.60

8-2 8 P72 11.10 P71 7.87 24.05

9-1 19 P75 6.52 P74 6.01 16.64

1-2 22 P77 7.24 P76 7.17 17.68

K1-2 16 P83 7.94 P81 6.74 17.87

3-1 15 P85 5.07 P84 5.50 14.62
3-2 8 P86 7.42 P84 5.57 17.13
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误而无法达到100%的准确率。因此, 为了提高鉴

定的准确性, 除了选择多态性高的微卫星标记外,
尽量选择三、四碱基重复型标记。此外, 还需要严

把基因分型关口, 必要时可以采用人工辅助计算机

对分型数据进行判读。

有效鉴定亲本数目是衡量微卫星标记鉴别能

力的重要指标。通常, 随着微卫星位点数目的增加,
累积排除概率逐渐增大; 相同数量的微卫星标记数

目, 多态信息含量大的微卫星组合具有更高的累积

排除概率。吕洋
[19]

使用不同微卫星位点数量模拟

鉴别青虾亲本数量的研究表明, 5个微卫星标记(平
均等位基因5个)可以对10个已知性别的候选亲本

和5个未知性别候选亲本进行有效鉴定, 当微卫星

位点数目增加到10个时(平均等位基因5.6个; 平均

PIC 0.7245), 对已知性别候选亲本和未知性别候选

亲本鉴定数则分别达到434和238尾。任昆等
[20]

使

用8个高多态性微卫星(平均等位基因8.75个, 平均

PIC 0.8135)模拟最多可鉴定草鱼亲本数量, 已知性

别亲本598尾, 未知性别亲本431尾。本文所选择的

10个微卫星位点平均等位基因(9.8个)高于以上两

项研究; 平均多态性信息含量PIC (0.7845)介于以

上两项研究结果之间。因此, 本研究所建立的斑点

叉尾鮰家系亲缘关系鉴定体系能够提供准确完整

的系谱信息, 从而满足育种需求, 若具有更多候选

亲本时则可通过增加多态性微卫星位点数目来实

现准确鉴定的目的。
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ESTABLISHMENT AND APPLICATION OF PEDIGREE IDENTIFICATION
TECHNIQUE FOR CHANNEL CATFISH BASED ON

MICROSATELLITE MARKERS

ZHANG Shi-Yong1, 2, LIU Hong-Yan1, WANG Jiang1, 3, SHAO Jun-Jie1, WANG Ming-Hua1, 2, ZHONG Li-Qiang1, 2,
CHEN Xiao-Hui1, 2 and BIAN Wen-Ji1, 2

(1. Freshwater Fisheries Research Institute of Jiangsu Province, Nanjing 210017, China; 2. The Jiangsu Provincial Platform for
Conservation and Utilization of Agricultural Germplasm, Nanjing 210014, China; 3. College of Animal Science and Technology,

Yangzhou University, Yangzhou 225009, China)

Abstract: To establish an accurate, efficient and economical pedigree identification technique for the channel catfish
and provide a scientific basis for the genetic evaluation of the channel catfish and family breeding, two 5-plex PCR reac-
tions were established using 10 pairs of SSR markers with high polymorphism. 333 individuals from 13 full-sib fami-
lies and 8 half-sib families were identified by the channel catfish pedigree identification system. The results showed
that the average number of alleles at 10 loci was 9.8, the average observed heterozygosity was 0.9952, the average ex-
pected heterozygosity was 0.8092, and the average polymorphism information content was 0.7845. The cumulative ex-
clusion probabilities of these three cases were 0.99996806, 0.99833267, and 0.99999998, respectively. The identifica-
tion of the verified population was highly consistent with the pedigree with a true identification rate of 99.1%. The ave-
rage LOD value between the offspring and the parents was between 13.30 and 24.70, with a confidence level of 95%.
The number of alleles in the microsatellite locus selected in this study is abundant, and the polymorphism is high. Our
pedigree identification system can quickly and accurately identify the family from the channel catfish breeding popula-
tion.

Key words: Channel catfish; Microsatellite; Multiplex PCR; Pedigree identification; Genetic breeding
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