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诸氏鲻虾虎鱼封闭群遗传质量评价方法的建立
蔡磊ꎬ李建军ꎬ余露军ꎬ黄韧∗
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　 　 【摘要】 　 目的　 分析诸氏鲻虾虎鱼封闭群和野生群的遗传差异ꎬ建立诸氏鲻虾虎鱼封闭群遗传质量评价方

法ꎮ 方法　 利用 ２０ 个微卫星标记对诸氏鲻虾虎鱼野生群和封闭群进行 ＳＴＲ 分型ꎬ计算群体间遗传杂合度和遗传

分化状况ꎬ并分析样本量对遗传参数的影响ꎮ 结果　 诸氏鲻虾虎鱼封闭群和野生群在 ２０ 个微卫星位点的平均无

偏期望杂合度(Ｈｅ)分别为 ０􀆰 ６９２７ 和 ０􀆰 ７１６２ꎮ 封闭群与野生群间遗传分化较小ꎬ且当样本量达到 ３０ 尾以上后ꎬ平
均等位基因数趋于稳定ꎮ 结论　 遗传杂合度是否在 ０􀆰 ５ ~ ０􀆰 ７ 之间可较好将诸氏鲻虾虎鱼封闭群与野生群区分ꎬ
适于作为诸氏鲻虾虎鱼封闭群遗传质量合格与否的判定指标ꎮ

【关键词】 　 诸氏鲻虾虎鱼ꎻ封闭群ꎻ微卫星ꎻ遗传质量ꎻ评价方法
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　 　 诸氏鲻虾虎鱼(Ｍｕｇｉｌｏｇｏｂｉｕｓ ｃｈｕｌａｅ)是我国本

土一种小型海水鱼类ꎬ在繁殖生物学[１]、细胞生物

学[２]、遗传学[３]以及毒理学[４] 等领域的基础研究均

表明ꎬ诸氏鲻虾虎鱼是一种比较优良的海水实验鱼
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类ꎬ如个体小、繁殖周期短、繁殖力强、便于实验室

内饲养管理以及对污染物毒性敏感等ꎮ 诸氏鲻虾

虎鱼现已初步完成实验动物化研究ꎬ封闭群繁殖至

第 １９ 代ꎬ近交系培育至第 １３ 代ꎬ且于全国 ３０ 个省

市推广应用ꎬ广泛用于石油开发污染物、船舶压载

水、疏浚泥、重金属等污染物的生物毒性评价以及

疾病模型研究等领域[５]ꎮ 因海水鱼类特殊的生活

环境ꎬ小型海水鱼标准化质控体系的建立仍是公认

难题ꎬ尤其在遗传质量评价上ꎬ国内外的研究均相

对薄弱ꎮ 而在实验动物研究领域中ꎬ遗传背景清晰

又是其最基本和最重要的条件要求ꎬ建立遗传质量

评价技术是实现其标准化、规范化管理的重要手

段ꎮ 诸氏鲻虾虎鱼作为一种潜在的海洋模式鱼类ꎬ
建立其遗传质量评价方法ꎬ对规范今后引种、保种、
性状控制和饲养管理等具有重要实用价值ꎬ也有利

于打造我国特色海洋模式鱼类品牌ꎬ促进我国海洋

鱼类的资源优势转化为科研优势ꎮ
微卫星标记具有分布广、共显性、多态性丰富

等优点ꎬ在遗传学研究上已经获得广泛应用[６－８]ꎬ国
际实验动物学会(Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｏｕｎｃｉｌ ｆｏｒ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ
Ａｎｉｍａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ＩＣＬＡＳ) [９] 和 Ｃｈａｒｌｅｓ Ｒｉｖｅｒ 等[１０] 均

推荐微卫星标记作为实验动物遗传质量监测的工

具ꎮ 近年来利用微卫星标记对实验动物封闭群进

行遗传质量检测已有较多报道ꎬ如大小鼠[１１]、小型

猪[１２]、树鼩[１３]、稀有鮈鲫(Ｇｏｂｉｏｃｙｐｒｉｓ ｒａｒｕｓ) [１４] 等封

闭群动物相继建立了基于微卫星标记技术的遗传

质量评价方法ꎮ 本研究利用微卫星标记分别对诸

氏鲻虾虎鱼封闭群和野生群进行了遗传质量评价ꎬ
以期建立诸氏鲻虾虎鱼封闭群遗传质量评价方法ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 实验材料

诸氏鲻虾虎鱼样本分别为实验室繁殖的第 １４
代封闭群ꎬ平均体重为(０􀆰 ６５ ± ０􀆰 １６)ｇꎻ和广东省深

圳大鹏湾海域采集的野生群体ꎬ平均体重为(０􀆰 ８５ ±
０􀆰 ３６)ｇꎮ 其中ꎬ封闭群和野生群样本数量各为 ５０
尾(雌雄各半)ꎮ
１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 样本基因组 ＤＮＡ 提取

参照北京天根动物基因组 ＤＮＡ 抽提试剂盒说

明书的方法提取样品基因组 ＤＮＡ 并检测浓度和纯

度ꎬ取出部分 ＤＮＡ 样本将浓度调至 ５０ ｎｇ / ｕＬꎬ保存

于－２０℃备用ꎮ

１􀆰 ２􀆰 ２　 微卫星引物

参考文献[１５] 和 Ｇｅｎｅｂａｎｋ 数据库选取 ２０ 个多

态性较好的微卫星位点用于实验鱼遗传检测ꎬ所有

引物均由上海捷瑞生物工程有限公司合成ꎬ引物 ５’
端用 ＦＡＭ 或 ＨＥＸ 荧光素标记ꎬ引物信息见表 １ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ３　 ＰＣＲ 扩增及 ＳＴＲ 分型

ＰＣＲ 总反应体积为 ２５ μＬꎬ其中含 １０ × ＰＣＲ
Ｂｕｆｆｅｒ ２􀆰 ５ μＬ (Ｍｇ２＋ Ｐｌｕｓ)ꎬ ｄＮＴＰ ( ２􀆰 ５ ｍｍｏｌ / Ｌ) ２
μＬꎬＦＡＭ 和 ＨＥＸ 标记的上下游引物(２０ μｍｏｌ / Ｌ)各
０􀆰 ５ μＬꎬ基因组 ＤＮＡ ５０ ｎｇꎬＴａｑ 酶(５ μｍｏｌ / Ｌ)０􀆰 ２
μＬꎬ双蒸水补齐至 ２５ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程序为 ９４℃ꎬ
预变性 ４ ｍｉｎꎻ９４℃变性 ３０ ｓꎬ退火 ４０ ｓ(退火温度因

引物而异)ꎬ７２℃延伸 ４０ ｓꎬ３０ 个循环ꎬ最后于 ７２℃
下延伸 １０ ｍｉｎꎮ

ＰＣＲ 产物用 ＡＢＩ ３７３０ｘｌ 遗传分析仪(Ａｐｐｌｉｅｄ
Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓꎬ 美 国 ) 进 行 分 型ꎬ 原 始 峰 图 用

ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ ４􀆰 ０ 基因分型软件(Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓꎬ
美国)读取分型结果ꎮ
１􀆰 ３　 统计学分析

利用 Ｐｏｐｇｅｎｅ３２(Ｖｅｒｓｉｏｎ １􀆰 ３１)软件统计分析微

卫星基因座的等位基因数(Ｎａ)、有效等位基因数

(Ｎｅ)、观测杂合度(Ｈｏ)和无偏期望杂合度(Ｈｅ)ꎮ
根据 Ｂｏｔｓｔｅｉｎ 等[１６]的方法计算每个微卫星位点的多

态信息含量(ＰＩＣ)ꎬ计算公式如下:

ＰＩＣ＝ １－ ∑
ｎ

ｉ ＝ １
－ ∑

ｎ－１

ｉ ＝ １
∑

ｎ

ｊ ＝ ｊ＋１
２Ｐ２

ｉ Ｐ２
ｊ

式中ꎬ Ｐ ｉ、Ｐ ｊ 分别为群体中第 ｉ 和第 ｊ 个等位基

因频率ꎬｎ 为某一基因座上等位基因数ꎮ

２　 结果

２􀆰 １　 微卫星分型结果

统计各位点的 ＳＴＲ 分型结果ꎬ转换成基因型ꎮ
２０ 个微卫星标记均能获得清晰稳定的峰图ꎮ ２０ 个

位点在 １００ 尾封闭群和野生群样本中共检测到 ２０１
个等位基因ꎬ平均每个位点检测到 １０􀆰 ０５ 个等位基

因ꎬ最多的为 １８ 个(位点 １７１２５２)ꎬ最少的为 ３ 个

(位点 ２３４７－２)ꎮ 部分分型结果见图 １ꎮ 计算各微

卫星位点在各群体中的多态信息含量(ＰＩＣ)ꎬ封闭

群除位点 １１３５－１ 为中度多态外ꎬ其余位点均为高

度多态ꎻ野生群除位点 ２３４７－２ 为中度多态外ꎬ其余

位点均为高度多态ꎮ
２􀆰 ２　 遗传多样性检测

２０ 个位点在封闭群和野生群中检测到平均等

位基因数(Ｎａ)分别为 ７􀆰 ４０ 和 ９􀆰 ０５ꎻ平均观测杂合

１１
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度(Ｈｏ)分别为 ０􀆰 ５７９０ 和 ０􀆰 ５７１０、平均无偏期望杂

合度(Ｈｅ)分为 ０􀆰 ６９２７ 和 ０􀆰 ７１６２ꎮ 诸氏鲻虾虎鱼封

闭群和野生群遗传多样性均较为丰富ꎬ封闭群遗传

多样性稍低于野生群ꎮ 具体遗传参数见表 ２ꎮ
２􀆰 ３　 封闭群与野生群遗传结构分析

诸氏鲻虾虎鱼封闭群和野生群 Ｆ 统计量和基

因流分析表明(表 ３)ꎬ仅 Ｆｉｓ 值中有 ２ 个位点为负

值ꎬＦｉｔ 和 Ｆｓｔ 值均为正值ꎬＦｉｓ 正值范围为 ０􀆰 ００６９ ~
０􀆰 ６３３８ꎬＦｉｔ 和 Ｆｓｔ 值范围分别 ０􀆰 ０１９４ ~ ０􀆰 ６３４９ 和

０􀆰 ００３２ ~ ０􀆰 １３５７ꎬ三者均值分别为 ０􀆰 １７５７ꎬ０􀆰 ２１４２
和 ０􀆰 ０４６７ꎮ Ｆｓｔ 和 Ｆｉｔ 均值显示群体内个体间的近

交程度较低ꎻＦｓｔ 均值结果表明封闭群与野生群间遗

传分化较小ꎬ封闭群保持较好的遗传杂合度ꎮ 对群

体基因流 Ｎｍ 值进行分析ꎬＮｍ 均值为 ５􀆰 ０９９３(大于

１)ꎬ表明基因结构相对稳定ꎮ 诸氏鲻虾虎鱼野生群

和封闭群遗传相似率和遗传距离分析结果显示ꎬ封
闭群与野生群保持较高的遗传相似率(０􀆰 ７８３５)和

遗传距离(０􀆰 ２４３９)ꎮ
表 １　 诸氏鲻虾虎鱼 ２０ 个微卫星 ＤＮＡ 位点信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ２０ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ＤＮＡ ｌｏｃｉ ｉｎ Ｍｕｇｉｌｏｇｏｂｉｕｓ ｃｈｕｌａｅ
位点
Ｌｏｃｕｓ

引物序列(５’－３’)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

等位基因范围(ｂｐ)
Ａｌｌｅｌｅ ｓｉｚｅ ｒａｎｇｅ(ｂｐ)

退火温度(℃)
Ｆｌｕｅｎｃｅｎｔ ｄｙｅ(℃)

登录号
Ａｃｃｅｓｓ Ｎｏ.

５１８－４ ＡＣＣＴＣＴＴＴＴＣＧＴＧＴＴＴＣＴＴＣＴＣＣ
ＧＴＴＴＡＡＡＡＴＧＧＧＣＡＡＣＴＴＣＡＣＡＧ １１２ ~ １３２ ５２ ＫＰ０５８５７１􀆰 １

１１３５－１ ＡＧＣＣＴＡＣＡＴＴＴＴＧＴＴＴＧＴＣＧＴＧＴ
ＴＣＴＧＴＴＧＣＴＡＡＡＣＴＧＴＣＣＴＡＣＡＣＴＧ １４０ ~ １６８ ５９ ＫＰ２１６６７７􀆰 １

１５１３－１ ＧＴＡＣＣＴＣＴＧＴＧＧＴＣＣＣＡＡＴＧＡＴ
ＡＡＧＡＧＡＡＡＴＧＣＡＣＡＣＡＡＡＣＣＡＡＣ ８７ ~ ９９ ５８ ＫＰ０５８５５２􀆰 １

１９９７－５ ＴＧＣＣＴＡＴＡＧＴＴＴＴＧＡＡＧＡＣＧＧＡＣ
ＴＴＡＴＴＴＴＣＴＴＧＧＧＡＣＡＡＡＡＴＣＣＡ １０４ ~ １１６ ５９ ＫＰ０５８５６７􀆰 １

１８９１－１ ＧＡＧＴＧＡＴＧＴＣＴＡＧＴＧＣＡＧＧＧＡＡＣ
ＴＴＧＡＴＡＣＴＧＴＣＣＴＧＴＴＣＣＡＡＡＣＣ ９９ ~ １２６ ５０ ＫＰ２１６６７８􀆰 １

２０７３－５ ＣＡＣＴＡＡＡＣＣＣＧＴＴＣＴＧＴＴＣＴＣＴＣ
ＣＡＡＡＧＧＣＣＡＧＡＴＴＣＴＴＡＡＴＧＴＴＧ １４２ ~ １７０ ５０ ＫＰ０５８５４９􀆰 １

２１５２－４ ＧＧＡＧＡＴＣＧＡＴＧＣＡＣＡＧＧＴＴＡＴＴ
ＴＴＣＡＧＡＡＡＡＣＡＧＡＡＣＡＡＣＴＴＣＣＣ １３６ ~ １５６ ５０ ＫＰ０５８５５０􀆰 １

２１５７－５ ＴＧＧＣＴＴＡＡＴＧＴＡＡＴＣＴＣＣＣＡＴＴＣ
ＧＡＣＧＣＡＣＧＣＡＣＡＣＴＧＡＡＣ １０２ ~ １３０ ５９ ＫＰ２１６６８１􀆰 １

２３１７－１ ＡＣＴＡＴＣＴＡＧＴＧＴＴＴＧＧＡＣＧＣＡＧＣ
ＴＧＡＣＡＣＧＡＡＡＣＡＴＧＡＧＧＴＧＴＡＡＣ １１０ ~ １３０ ５７ ＫＰ２１６６８３􀆰 １

２３４７－２ ＡＣＧＡＧＴＣＣＡＡＴＣＴＣＣＴＴＣＴＴＧＡＧ
ＧＴＡＧＴＴＴＧＡＡＣＣＧＡＡＡＧＣＣＡＴＧＴ １０７ ~ １３４ ５９ ＫＰ０５８５５８􀆰 １

２３６８－４ ＣＧＣＡＧＴＣＡＡＡＡＡＴＧＴＡＣＡＧＡＣＣＴ
ＧＡＴＣＴＴＡＡＴＧＣＣＣＡＴＣＴＣＴＣＣＡＧ １２２ ~ １３１ ５８ ＫＰ０５８５５９􀆰 １

２４３６－１ ＣＡＣＡＡＧＣＡＴＧＡＡＧＡＣＡＧＡＡＧＡＴＧ
ＧＴＧＣＡＡＴＡＣＡＴＣＡＧＡＧＴＣＣＴＧＧＴ １２１ ~ １４５ ５８ ＫＰ２１６６８７􀆰 １

２４８９－２ ＴＣＣＣＴＡＡＧＣＴＴＴＴＴＣＴＣＡＣＡＣＴＧ
ＴＧＣＣＡＴＴＡＡＡＡＴＧＧＴＣＡＣＴＡＴＣＧ １００ ~ １１３ ５７ ＫＰ０５８５６０􀆰 １

５９８０３ ＧＧＣＣＧＴＧＴＣＣＧＡＡＴＡＣＴＴＴ
ＡＣＴＴＣＣＡＧＡＧＴＴＴＧＴＧＣＣＧＴ ９７ ~ １１４ ５７ ＫＵ０５９４８６􀆰 １

８２９２６ ＡＴＴＣＴＣＣＡＧＣＡＧＣＡＣＣＡＧＡＧ
ＴＣＴＴＡＧＴＧＣＣＡＧＡＧＴＣＧＴＧＣ ８６ ~ １１０ ５９ ＫＵ０５９４８７􀆰 １

８７８１９ ＣＡＡＧＴＧＴＣＴＧＧＧＧＡＣＴＧＣＴＣ
ＴＣＣＣＣＴＣＣＴＴＴＴＣＴＧＴＣＴＴＣＴ １０４ ~ １２８ ５８ ＫＵ０５９４８８􀆰 １

１７１２５２ ＣＧＧＣＴＣＴＧＣＴＴＡＴＡＴＴＣＡＴＧＣ
ＴＴＧＴＡＧＡＧＧＧＴＴＧＡＴＣＴＡＴＣＴＴＴＣＣ ９３ ~ １３５ ５８ ＫＵ０５９４８９􀆰 １

１８３１１１ ＣＴＧＴＧＣＡＣＣＴＧＧＧＴＣＣＴＧ
ＴＴＴＧＴＧＣＴＧＴＧＡＧＴＴＧＣＴＣＣ ８９ ~ １２４ ５８ ＫＵ０５９４９０􀆰 １

３６４４３９ ＣＴＣＡＣＣＣＴＣＣＴＣＣＧＣＡＴＣ
ＣＣＴＧＣＴＧＴＴＧＣＴＧＴＴＧＴＴＧＴ ８１ ~ １０６ ５７ ＫＵ０５９４９２􀆰 １

４２１６２５ ＧＴＧＴＴＣＧＡＧＡＧＣＧＡＣＧＣＡＴ
ＣＣＣＴＣＴＣＧＴＣＴＧＡＡＧＴＧＴＣＴＣ ８９ ~ １２６ ５９ ＫＵ０５９４９３􀆰 １

２１
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注:蓝色为样品ꎻ红色为 Ｍａｒｋｅｒꎬ从左到右分别为 １００ꎬ １２０ꎬ １４０ꎬ １６０ꎬ １８０ ｂｐ 和 ２００ ｂｐꎮ

图 １　 位点 ２０７３－５ 在封闭群第 ５ 号样本的分型结果

Ｎｏｔｅ. Ｂｌｕｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｓａｍｐｌｅ. Ｒｅｄ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｍａｒｋｅｒꎬ １００ꎬ １２０ꎬ １４０ꎬ １６０ꎬ １８０ ｂｐ ａｎｄ ２００ ｂｐ ｆｒｏｍ ｌｅｆｔ ｔｏ ｒｉｇｈｔꎬ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

Ｆｉｇｕｒｅ １　 Ｔｙｐｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｌｏｃｕｓ ２０７３－５ ｉｎ ｓａｍｐｌｅ ｏｆ ｃｌｏｓｅｄ ｃｏｌｏｎｙ Ｎｏ. ５

表 ２　 诸氏鲻虾虎鱼封闭群和野生群在 ２０ 个微卫星位点上的遗传参数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ Ｍｕｇｉｌｏｇｏｂｉｕｓ ｃｈｕｌａｅ ｆｒｏｍ ｃｌｏｓｅｄ ｃｏｌｏｎｙ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ａｔ ２０ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ

位点
Ｌｏｃｕｓ

封闭群
Ｃｌｏｓｅｄ ｃｏｌｏｎｙ

野生群
Ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

Ｎａ Ｈｏ Ｈｅ ＰＩＣ Ｎａ Ｈｏ Ｈｅ ＰＩＣ
５１８－４ ７ ０􀆰 ４４００ ０􀆰 ６４１４ ０􀆰 ５９０３ ９ ０􀆰 ７０００ ０􀆰 ８２４２ ０􀆰 ７９１６
１１３５－１ ７ ０􀆰 ３４００ ０􀆰 ３９２９ ０􀆰 ３６７４ １０ ０􀆰 ６４００ ０􀆰 ８０６１ ０􀆰 ７７１６
１５１３－１ １２ ０􀆰 ６６００ ０􀆰 ８５７６ ０􀆰 ８３４２ １０ ０􀆰 ６４００ ０􀆰 ６８６５ ０􀆰 ６３９２
１８９１－１ １１ ０􀆰 ６０００ ０􀆰 ８６３６ ０􀆰 ８４４０ １１ ０􀆰 ５０００ ０􀆰 ８３２３ ０􀆰 ８０４３
１９９７－５ ４ ０􀆰 ６２００ ０􀆰 ５７８４ ０􀆰 ４８０５ ６ ０􀆰 １８００ ０􀆰 ５９７２ ０􀆰 ５０９８
２０７３－５ ５ ０􀆰 ４８００ ０􀆰 ５９７０ ０􀆰 ５５４１ ７ ０􀆰 ５６００ ０􀆰 ６４８９ ０􀆰 ５９６６
２１５２－４ １０ ０􀆰 ７８００ ０􀆰 ８５２７ ０􀆰 ８２５５ １３ ０􀆰 ８８００ ０􀆰 ８３５８ ０􀆰 ８０７９
２１５７－５ ７ ０􀆰 ６２００ ０􀆰 ５５１９ ０􀆰 ５１９５ ７ ０􀆰 ６４００ ０􀆰 ７３３５ ０􀆰 ６８１７
２３１７－１ ６ ０􀆰 ５６００ ０􀆰 ６４７９ ０􀆰 ５８５４ ８ ０􀆰 ４８００ ０􀆰 ５８４６ ０􀆰 ５３３８
２３４７－２ ３ ０􀆰 ６６００ ０􀆰 ６３０５ ０􀆰 ５４５７ ５ ０􀆰 ５４００ ０􀆰 ５２７１ ０􀆰 ４４９０
２３６８－４ ４ ０􀆰 ６０００ ０􀆰 ６２４４ ０􀆰 ５５２０ ５ ０􀆰 ３６００ ０􀆰 ６０７３ ０􀆰 ５３３０
２４３６－１ ８ ０􀆰 ７０００ ０􀆰 ７８６９ ０􀆰 ７４７１ １１ ０􀆰 ８４００ ０􀆰 ７８１２ ０􀆰 ７５１３
２４８９－２ ９ ０􀆰 ７０００ ０􀆰 ７９７６ ０􀆰 ７６１７ ７ ０􀆰 ５８００ ０􀆰 ５５２３ ０􀆰 ５１０５
５９８０３ ６ ０􀆰 ３４００ ０􀆰 ７６８５ ０􀆰 ７２６１ １１ ０􀆰 ２４００ ０􀆰 ８３１５ ０􀆰 ８０１３
８２９２６ ８ ０􀆰 ４８００ ０􀆰 ６８１２ ０􀆰 ６２３７ ７ ０􀆰 ４０００ ０􀆰 ６６３０ ０􀆰 ５９３５
８７８１９ ５ ０􀆰 ５０００ ０􀆰 ６７３３ ０􀆰 ６０７６ ５ ０􀆰 ６０００ ０􀆰 ６０３４ ０􀆰 ５３９２
１７１２５２ １５ ０􀆰 ６８００ ０􀆰 ８６３４ ０􀆰 ８４２５ １８ ０􀆰 ６２００ ０􀆰 ９００８ ０􀆰 ８８２２
１８３１１１ ９ ０􀆰 ４２００ ０􀆰 ７２４４ ０􀆰 ６９５３ ９ ０􀆰 ５２００ ０􀆰 ６１２９ ０􀆰 ５５０８
３６４４３９ ６ ０􀆰 ６４００ ０􀆰 ５９９６ ０􀆰 ５４４０ １０ ０􀆰 ６８００ ０􀆰 ８４０４ ０􀆰 ８１１３
４２１２６５ ６ ０􀆰 ７６００ ０􀆰 ７２０６ ０􀆰 ６７０４ １２ ０􀆰 ８２００ ０􀆰 ８５５４ ０􀆰 ８３０３
Ｍｅａｎ ７􀆰 ４ ０􀆰 ５７９０ ０􀆰 ６９２７ ０􀆰 ６４５９ ９􀆰 ０５ ０􀆰 ５７１０ ０􀆰 ７１６２ ０􀆰 ６６９４

２􀆰 ４　 样本量对封闭群遗传多样性参数的影响

利用 Ｅｘｃｅｌ 自嵌随机抽样方法ꎬ分别随机抽取

封闭群中 １０ 尾、２０ 尾、３０ 尾、４０ 尾样本ꎬ分别计算

１０、２０、３０、４０ 和 ５０ 尾样本条件下遗传参数(图 ２)ꎬ
平均有效等位基因数(Ｎｅ)、Ｈｏ 和 Ｈｅ 在 １０ ~ ５０ 尾

样本中变化不明显ꎬＮａ 在 ３０ 尾样本后趋于稳定ꎮ

３　 讨论

实验动物的一个重要特征是遗传背景清晰ꎬ我
国现行实验动物遗传质量控制标准主要推荐生化

标记方法[１７]ꎬ由于生化位点携带的信息量不多ꎬ实

验动物群体需要多态性更为丰富的标记来反应其

遗传多样性[１８]ꎮ 微卫星标记作为基因组中广泛分

布的一种短串联重复序列ꎬ其高度的多态性和共显

性特征既可完成实验动物表型检测ꎬ还可对遗传杂

合度进行评估ꎮ 目前利用微卫星标记对实验动物

遗传质量进行评价已有较多报道[１９－２０]ꎮ 本研究利

用 ２０ 个微卫星标记对诸氏鲻虾虎鱼封闭群和野生

群进行了遗传检测ꎬ根据 Ｂｏｔｓｔｅｉｎ 等[１６] 提出的基因

变异程度高低的多态信息含量指标:当 ＰＩＣ > ０􀆰 ５
时ꎬ该位点为高度多态性位点ꎻ当 ０􀆰 ２５ < ＰＩＣ < ０􀆰 ５
时ꎬ该位点为中度多态性位点ꎻ当 ＰＩＣ < ０􀆰 ２５ 时ꎬ该

３１



中国实验动物学报 ２０２０ 年 ２ 月第 ２８ 卷第 １ 期　 Ａｃｔａ Ｌａｂ Ａｎｉｍ Ｓｃｉ ＳｉｎꎬＦｅｂｒｕａｒｙ ２０２０ꎬＶｏｌ. ２８ꎬ Ｎｏ. １

　 　 　 　 表 ３　 诸氏鲻虾虎鱼 ２０ 个微卫星位点的 Ｆ 统计量和基因流

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｆ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｏｆ ２０ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｉｎ Ｍｕｇｉｌｏｇｏｂｉｕｓ ｃｈｕｌａｅ
位点
Ｌｏｃｕｓ Ｆｉｓ Ｆｉｔ Ｆｓｔ Ｎｍ

５１８－４ ０􀆰 ２１４３ ０􀆰 ２６８４ ０􀆰 ０６８８ ３􀆰 ３８３９
１１３５－１ ０􀆰 １７４４ ０􀆰 ２６５１ ０􀆰 １０９９ ２􀆰 ０２４２
１５１３－１ ０􀆰 １４９５ ０􀆰 １９７０ ０􀆰 ０５５８ ４􀆰 ２２７３
１８９１－１ ０􀆰 ３４６６ ０􀆰 ３５５６ ０􀆰 ０１３７ １７􀆰 ９８７２
１９９７－５ ０􀆰 ３１２６ ０􀆰 ４０５９ ０􀆰 １３５７ １􀆰 ５９１６
２０７３－５ ０􀆰 １５６８ ０􀆰 １７８０ ０􀆰 ０２５１ ９􀆰 ６９６５
２１５２－４ ０􀆰 ００６９ ０􀆰 ０２０１ ０􀆰 ０１３２ １８􀆰 ６５６３
２１５７－５ ０􀆰 ００９９ ０􀆰 ０６５３ ０􀆰 ０５５９ ４􀆰 ２１９５
２３１７－１ ０􀆰 １４７７ ０􀆰 １６３９ ０􀆰 ０１９１ １２􀆰 ８７１３
２３４７－２ －０􀆰 ０４７１ ０􀆰 ０８３８ ０􀆰 １２５１ １􀆰 ７４９１
２３６８－４ ０􀆰 ２１２７ ０􀆰 ２１５２ ０􀆰 ００３２ ７８􀆰 １６６７
２４３６－１ ０􀆰 ００８０ ０􀆰 ０５４１ ０􀆰 ０４６４ ５􀆰 １３３６
２４８９－２ ０􀆰 ０４２２ ０􀆰 １０７６ ０􀆰 ０６８３ ３􀆰 ４０９２
５９８０３ ０􀆰 ６３３８ ０􀆰 ６４３９ ０􀆰 ０２７５ ８􀆰 ８３９３
８２９２６ ０􀆰 ３３８７ ０􀆰 ３４３３ ０􀆰 ００６９ ３５􀆰 ７７４２
８７８１９ ０􀆰 １２９７ ０􀆰 １４３８ ０􀆰 ０１６２ １５􀆰 １９２３
１７１２５２ ０􀆰 ２５５７ ０􀆰 ２６８８ ０􀆰 ０１７６ １３􀆰 ９５０５
１８３１１１ ０􀆰 ２９００ ０􀆰 ３１１１ ０􀆰 ０２９６ ８􀆰 １９３１
３６４４３９ ０􀆰 ０７４１ ０􀆰 １４８８ ０􀆰 ０８０７ ２􀆰 ８４６６
４２１２６５ －０􀆰 ０１２７ ０􀆰 ０１９４ ０􀆰 ０３１７ ７􀆰 ６３３１
Ｍｅａｎ ０􀆰 １７５７ ０􀆰 ２１４２ ０􀆰 ０４６７ ５􀆰 ０９９３

图 ２　 样本量对封闭群遗传参数的影响

Ｆｉｇｕｒｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ
ｃｌｏｓｅｄ ｃｏｌｏｎｙ ｏｆ Ｍｕｇｉｌｏｇｏｂｉｕｓ ｃｈｕｌａｅ

位点为低度多态性位点ꎬ本研究所用的 ２０ 个微卫星

标记中有 １９ 个为高度多态(ＰＩＣ > ０􀆰 ５)ꎮ 一般情况

下ꎬ多态性高的标记能提供更多的遗传信息ꎬ本研

究所选用的标记可较好的反应实验鱼的遗传信息ꎬ
可满足实验鱼遗传质量检测要求ꎮ

封闭群动物与野生动物一个重要区别为封闭

群在一定范围内保持相对稳定的遗传杂合度[２１]ꎬ而
野生群保持了较高杂合度ꎮ 杂合度为群体遗传结

构的重要指标ꎬ也是评价群体遗传变异的最直接和

有效的方法ꎮ 一般认为ꎬ当一个群体的平均有效杂

合度小于 ０􀆰 ５ 时ꎬ表明该群体遗传多样性偏低ꎬ有近

交倾向ꎬ当平均有效杂合度高于 ０􀆰 ７ 时ꎬ遗传杂合度

偏高ꎬ群体间个体差异较大ꎬ群体的平均有效杂合

度在 ０􀆰 ５ ~ ０􀆰 ７ 之间时才为合格的封闭群动物ꎮ 目

前在基于微卫星标记技术的实验动物封闭群遗传

质量检测中ꎬ多采用遗传杂合度是否在 ０􀆰 ５ ~ ０􀆰 ７
范围之间作为判定指标[１９－２０]ꎬ如王洪等[１１] 推荐将

平均杂合度在 ０􀆰 ５ ~ ０􀆰 ７ 之间作为合格封闭群大小

鼠的评价指标ꎻ李薇等[２２]利用微卫星标记对 ５ 个长

爪沙鼠封闭群遗传检测发现ꎬ平均有效杂合度 ０􀆰 ５
~ ０􀆰 ７ 区间范围可作为长爪沙鼠封闭群遗传合格与

否的量化指标ꎻ孙瑞萍等[１２]利用微卫星标记对封闭

群五指山猪遗传质量进行分析ꎬ发现封闭群遗传杂

合度为 ０􀆰 ６９ꎬ符合封闭群动物特征ꎬ可用于五指山

小型猪遗传多样性评估ꎮ
由于国内外在鱼类封闭群培育上起步较晚ꎬ目

前关于实验鱼封闭群微卫星遗传质量检测的报道

相对较少ꎬ国内仅见顾党恩等[１４] 和李慧慧等[２３] 分

别利用微卫星标记对稀有鮈鲫连续代系封闭群

(Ｐ０ꎬＦ１ ~ Ｆ８)的遗传质量进行评价ꎬ发现遗传杂合

度均在 ０􀆰 ５ ~ ０􀆰 ７ 之间ꎮ 本研究中诸氏鲻虾虎封闭

群和野生群平均无偏期望杂合度分别为 ０􀆰 ６９２７ 和

０􀆰 ７１６２ꎬ封闭群平均无偏期望杂合度在 ０􀆰 ５ ~ ０􀆰 ７
范围之间ꎬ而野生群平均期望杂合度在 ０􀆰 ７ 以上ꎮ
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如无发生近交ꎬ鱼类野生群体遗传杂合度通常高于

０􀆰 ７ꎬ如鳙(Ａｒｉｓｔｉｃｈｔｈｙｓ ｎｏｂｉｌｉｓ)为 ０􀆰 ８８２[２４]、黄鳍棘鲷

(Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓ ｌａｔｕｓ ) 为 ０􀆰 ７４１[２５]、 拟 鲤 ( Ｒｕｔｉｌｕｓ
ｒｕｔｉｌｕｓ ) 为 ０􀆰 ９１６８[２６]、 鳜 ( Ｓｉｎｉｐｅｒｃａ ｃｈｕａｔｓｉ ) 为

０􀆰 ７１[２７]等ꎮ 可见平均无偏期望遗传杂合度值在 ０􀆰 ５
~ ０􀆰 ７ 区间范围可作为一种判定诸氏鲻虾虎鱼封闭

群遗传质量是否合格的候选指标ꎬ同时也发现封闭

群与野生群平均遗传杂合度差异较小ꎬ封闭群仍保

持较高的杂合度ꎬ推测可能与以下因素有关:①该

封闭群原始建群的 Ｐ０ 代亲本来自此野生群采样地

区ꎬ二者存在相似的遗传基础ꎻ②该封闭群始终保

持较大的群体规模(大于 ６０００ 尾)ꎬ且自建群起严

格按照实验动物要求繁殖和管理ꎬ有效保持了群体

遗传杂合度ꎮ 同时对诸氏鲻虾虎鱼封闭群和野生

群体进行遗传结构分析发现ꎬ封闭群与野生群间遗

传分化较小ꎬ说明诸氏鲻虾虎鱼封闭群在遗传背景

上与此野生群存在关联性ꎬ也侧面证明该封闭群在

培育过程中未发生近交ꎮ
本研究同时发现ꎬ当群体数量达到 ３０ 尾以上ꎬ

平均等位基因数趋于稳定ꎬ与稀有鮈鲫封闭群的研

究结果类似[２３]ꎬ而对于平均有效等位基因数、平均

观测杂合度和平均期望杂合度等指标ꎬ各个抽样数

量间差异不明显ꎬ可能与本研究选用标记多态性较

高有关(仅有 １ 个标记为中度多态ꎬ其余均为高度

多态)ꎮ
参　 考　 文　 献(Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ)

[ １ ]　 李建军ꎬ 陈小曲ꎬ 林忠婷ꎬ 等. 诸氏鲻虾虎鱼的形态与生长

特性分析[Ｊ] . 实验动物与比较医学. ２０１２ꎬ ３２(４): ３３４－３４０.
Ｌｉ ＪＪꎬ Ｃｈｅｎ ＸＱꎬ Ｌｉｎ ＺＴꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ａｎｄ
ｇｒｏｗｔｈ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｍｕｇｉｌｏｇｏｂｉｕｓ ｃｈｕｌａｅ [ Ｊ] . Ｌａｂ Ａｎｉｍ
Ｃｏｍｐ Ｍｅｄꎬ ２０１２ꎬ ３２(４): ３３４－３４０.

[ ２ ] 　 陈小曲ꎬ 黄韧ꎬ 李建军. 诸氏鲻虾虎鱼染色体组型分析[ Ｊ] .
热带海洋学报ꎬ ２０１３ꎬ ３２(６): ８８－９５.
Ｃｈｅｎ ＸＱꎬ Ｈｕａｎｇ Ｒꎬ Ｌｉ ＪＪ. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｏｆ
Ｍｕｇｉｌｏｇｏｂｉｕｓ ｃｈｕｌａｅ[ Ｊ] . Ｊ Ｔｒｏｐ Ｏｃｅａｎｏｇｒａｐｈꎬ ２０１３ꎬ ３２ ( ６):
３３４－３４０.

[ ３ ] 　 蔡磊ꎬ 陈小曲ꎬ 郑伟强ꎬ 等. 诸氏鲻虾虎鱼多态性微卫星标

记的开发及评价 [Ｊ] . 中国实验动物学报ꎬ ２０１５ꎬ ２３(１): ５７
－６２.
Ｃａｉ Ｌꎬ Ｃｈｅｎ ＸＱꎬ Ｚｈｅｎｇ ＷＱꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ
Ｍｕｇｉｌｏｇｏｂｉｕｓ ｃｈｕｌａｅ [ Ｊ] . Ａｃｔａ Ｌａｂ Ａｎｉｍ Ｓｃｉ Ｓｉｎꎬ ２０１５ꎬ ２３
(１): ５７－６２.

[ ４ ] 　 李建军ꎬ 林忠婷ꎬ 陈小曲ꎬ 等. 四种重金属离子对诸氏鲻虾

虎鱼的单一和联合毒性 [ Ｊ] . 海洋环境科学ꎬ ２０１４ꎬ ２: ２３６
－２４１.

Ｌｉ ＪＪꎬ Ｌｉｎ ＺＴꎬ Ｃｈｅｎ ＸＱꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｉｎｇｌｅ ａｎｄ ｊｏｉｎｔ ｔｏｘｉｃｉｔｙ ｏｆ ｆｏｕｒ
ｈｅａｖｙ ｍｅｔａｌ ｉｏｎｓ ｏｎ Ｍｕｇｉｌｏｇｏｂｉｕｓ ｃｈｕｌａｅ [ Ｊ] . Ｍａｒｉｎ Ｅｎｖｉｒｏｎ
Ｓｃｉꎬ ２０１４ꎬ ２: ２３６－２４１.

[ ５ ] 　 李建军ꎬ 余露军ꎬ 蔡磊ꎬ 等. 诸氏鲻虾虎鱼实验动物化研究

进展 [Ｊ] .中国实验动物学报ꎬ２０１８ꎬ２６(４): ４９３－４９８.
Ｌｉ ＪＪꎬ Ｙｕ ＬＪꎬ Ｃａｉ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ
Ｍｕｇｉｌｏｇｏｂｉｕｓ ｃｈｕｌａｅꎬａ ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｍａｒｉｎｅ ｆｉｓｈ ｒｅｓｏｕｒｃｅ [Ｊ] . Ａｃｔａ
Ｌａｂ Ａｎｉｍ Ｓｃｉ Ｓｉｎꎬ ２０１８ꎬ２６(４): ４９３－４９８.

[ ６ ] 　 Ｓｅｎａｎａｎ Ｗꎬ Ｐｅｃｈｓｉｒｉ Ｊꎬ Ｓｏｎｋａｅｗ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｅｄｎｅｓｓ
ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｈａｔｃｈｅｒｙ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｓｉａｎ ｓｅａｂａｓｓ
( Ｌａｔｅｓ ｃａｌｃａｒｉｆｅｒ ) ( Ｂｌｏｃｈꎬ １７９０ ) ｂｒｏｏｄｓｔｏｃｋ ｉｎ Ｔｈａｉｌａｎｄ
ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｒｋｅｒｓ[ Ｊ] . Ａｑｕａｃｕｌｔ Ｒｅｓꎬ
２０１５ꎬ ４６(１２): ２８９７－２９１２.

[ ７ ] 　 Ｔｈａｎｈ ＨＮꎬ Ｌｉｕ Ｑꎬ Ｚｈａｏ ＬＪꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ
ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｇｉａｎｔ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ｐｒａｗｎ (Ｍａｃｒｏｂｒａｃｈｉｕｍ ｒｏｓｅｎｂｅｒｇｉｉ) ｉｎ
Ｃｈｉｎａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ [ Ｊ] . Ｂｉｏｃｈｅｍ Ｓｙｓｔ Ｅｃｏｌꎬ ２０１５ꎬ
５９: １４４－１５４.

[ ８ ] 　 Ｌｉｕ Ｆꎬ Ｘｉａ ＪＨꎬ Ｂａｉ ＺＹꎬ ｅｔ ａｌ. Ｈｉｇｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ
ｓｕｂｓｔａｎｔｉａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｇｒａｓｓ ｃａｒｐ
(Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎ ｉｄｅｌｌａ) ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ
[Ｊ] . Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅꎬ ２００９ꎬ ２９７(１－４): ５１－５６.

[ ９ ] 　 Ｆａｈｅｙ ＪＲꎬ Ｋａｔｏｈ Ｈꎬ Ｍａｌｃｏｌｍ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｃａｓｅ ｆｏｒ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｏｆ ｍｉｃｅ ａｎｄ ｒａｔｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌ ｒｅｓｅａｒｃｈ [ Ｊ] .
Ｍａｍｍ Ｇｅｎｏｍｅꎬ ２０１３ꎬ ２４(３－４): ８９－９４.

[１０] 　 Ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ｓｔｒａｉｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ. [ＥＢ / ＯＬ]. [２０１７] .
ｈｔｔｐｓ:/ / ｗｗｗ. ｃｒｉｖｅｒ. ｃｏｍ/ ｓｉｔｅｓ / ｄｅｆａｕｌｔ / ｆｉｌｅｓ / ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ / Ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ
ＳｔｒａｉｎＣｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎＴｅｃｈｎｉｃａｌＳｈｅｅｔ.ｐｄｆ.

[１１] 　 王洪ꎬ 魏杰ꎬ 冯育芳ꎬ 等. 实验小鼠、大鼠微卫星 ＤＮＡ 检测法

标准的编制 [Ｊ] . 中国比较医学杂志ꎬ ２０１９ꎬ ２９(９): ９７－１０２.
Ｗａｎｇ Ｈꎬ Ｗｅｉ Ｊꎬ Ｆｅｎｇ ＹＦꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ ａ ｓｔａｎｄａｒｄ
ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｏｆ ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｍｉｃｅ ａｎｄ
ｒａｔｓ [Ｊ] . Ｃｈｉｎ Ｊ Ｃｏｍｐ Ｍｅｄꎬ ２０１９ꎬ ２９(９): ９７－１０２.

[１２] 　 孙瑞萍ꎬ 魏立民ꎬ 晁哲ꎬ 等. 封闭群五指山小型猪 ３３ 个微卫

星位点的遗传分析 [Ｊ] . 江苏农业科学ꎬ ２０１８ꎬ ４６(２１): １７２
－１７７.
Ｓｕｎ ＲＰꎬ Ｗｅｉ ＬＭꎬ Ｃｈａｏ Ｚꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｌｏｓｅｄ
ｃｏｌｏｎｙ ｏｆ Ｗｕｚｈｉｓｈａｎ Ｍｉｎｉａｔｕｒｅ ｐｉｇ ｂｙ ３３ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ [ Ｊ] .
Ｊｉａｎｇｓｕ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉꎬ ２０１８ꎬ ４６(２１): １７２－１７７.

[１３] 　 刘城秀ꎬ 李娜ꎬ 全品芬ꎬ 等. 封闭群树鼩的微卫星遗传特性

分析 [Ｊ] . 实验动物与比较医学ꎬ ２０１８ꎬ ３８(１):１－９.
Ｌｉｕ ＣＸꎬ Ｌｉ Ｎꎬ Ｔｏｎｇ ＰＦꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｉｎ ｏｆ ｃｌｏｓｅｄ ｃｏｌｏｎｙ ｏｆ ｔｒｅｅ ｓｈｒｅｗｓ [ Ｊ] . Ｌａｂ Ａｎｉｍ
Ｃｏｍｐ Ｍｅｄꎬ ２０１８ꎬ ３８(１):１－９.

[１４] 　 顾党恩ꎬ 王剑伟. 应用微卫星标记对稀有鮈鲫封闭群建群过

程中的遗传监测 [ Ｊ] . 水生生物学报ꎬ ２０１２ꎬ ３６ ( ２): １９７
－２０４.
Ｇｕ ＤＥꎬ Ｗａｎｇ ＪＷ. Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒ ｉｎ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｏｎ ｔｈｅ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｃｌｏｓｅｄ ｃｏｌｏｎｙ ｏｆ Ｇｏｂｉｏｃｙｐｒｉｓ
ｒａｒｕｓ[Ｊ] . Ａｃｔａ Ｈｙｄｒｏｂｉｏｌ Ｓｉｎꎬ ２０１２ꎬ ３６(２): １９７－２０４.

[１５] 　 蔡磊ꎬ 余露军ꎬ 陈小曲ꎬ 等. 诸氏鲻虾虎鱼转录组序列中微

卫星标记的初步筛选及特征分析[Ｊ] . 生物技术通报ꎬ ２０１５ꎬ
３１(９): １４６－１５１.
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Ｃａｉ Ｌꎬ Ｙｕ ＬＪꎬ Ｃｈｅｎ ＸＱꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ Ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙ Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ａｎｄ
Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ Ｍａｒｋｅｒｓ ｆｒｏｍ
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ Ｍｕｇｉｌｏｇｏｂｉｕｓ ｃｈｕｌａｅ[ Ｊ] . Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ
Ｂｕｌｌꎬ ２０１５ꎬ ３１(９): １４６－１５１.

[１６] 　 Ｂｏｔｓｔｅｉｎ Ｄꎬ Ｗｈｉｔｅ ＲＬꎬ Ｓｋｏｌｎｉｃｋ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ａ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐ ｉｎ ｍａｎ ｕｓｉｎｇ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ[Ｊ] . Ａｍ Ｊ Ｈｕｍ Ｇｅｎｅｔꎬ １９８０ꎬ ３２(３): ３１４－３３１.

[１７] 　 全国实验动物标准化技术委员会. 实验动物 哺乳类实验动

物的遗传质量控制: ＧＢ１４９２３－２０１０ [Ｓ]. ２０１０.
Ｎａｔｉｏｎａｌ 　 Ｔｅｃｈｎｉｃａｌ Ｃｏｍｍｉｔｔｅｅ ２８１ ｏｎ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ Ａｎｉｍａｌ ｏｆ
Ｓｔａｎｄａｒｄｉｚａｔｉｏｎ Ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ. Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ａｎｉｍａｌ￣
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｍａｍｍａｌｉａｎ ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ａｎｉｍａｌｓ: ＧＢ
１４９２３－２０１０ [Ｓ]. ２０１０.

[１８] 　 朱亮ꎬ 蔡月琴ꎬ 屠珏ꎬ 等. 应用微卫星标记研究 Ｄｕｎｋｉｎ
Ｈａｒｌｅｙ 豚鼠封闭群的遗传背景 [ Ｊ] . 中国实验动物学报ꎬ
２０１１ꎬ １９(１): ５１－５５.
Ｚｈｕ Ｌꎬ Ｃａｉ ＹＱꎬ Ｔｕ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ｉｎ Ｄｕｎｋｉｎ Ｈａｒｔｌｅｙ ｇｕｉｎｅａ ｐｉｇ ｏｕｔｂｒｅｄ ｓｔｏｃｋ ｕｓｉｎｇ
ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒｓ [Ｊ] . Ａｃｔａ Ｌａｂ Ａｎｉｍ Ｓｃｉ Ｓｉｎꎬ ２０１１ꎬ
１９(１): ５１－５５.

[１９] 　 北京市科学技术委员会.实验用小型猪 第 ３ 部分:遗传质量

控制: ＤＢ / Ｔ ８２３􀆰 ３－２０１ [Ｓ] . ２０１１.
Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｍｕｎｉｃｉｐａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｃｏｍｍｉｓｓｉｏｎ.
Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｍｉｎｉｐｉｇ Ｐａｒｔ ３: Ｇｅｎｅｔｉｃ ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌ: ＤＢ / Ｔ
８２３􀆰 ３－２０１１ [Ｓ] . ２０１１.

[２０] 　 北京市科学技术委员会.实验用鱼 第 ３ 部分:遗传质量控制:
ＤＢ / Ｔ １０５３􀆰 ３－２０１３ [Ｓ] . ２０１３.
Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｍｕｎｉｃｉｐａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｃｏｍｍｉｓｓｉｏｎ. Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ
ｆｉｓｈ Ｐａｒｔ ３: Ｇｅｎｅｔｉｃ ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌ: ＤＢ / Ｔ １０５３􀆰 ３ － ２０１３
[Ｓ] . ２０１３.

[２１] 　 Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｏｍｍｉｔｔｅｅ ｏｎ Ｓｔａｎｄａｒｄｉｚｅｄ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｎｏｍｅｎｃｌａｔｕｒｅ
ｆｏｒ Ｍｉｃｅꎬ Ｒａｔ Ｇｅｎｏｍｅ ａｎｄ Ｎｏｍｅｎｃｌａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｉｔｔｅｅ. Ｇｕｉｄｅｌｉｎｅｓ
ｆｏｒ Ｎｏｍｅｎｃｌａｔｕｒｅ ｏｆ Ｍｏｕｓｅ ａｎｄ Ｒａｔ Ｓｔｒａｉｎｓ [ＥＢ / ＯＬ]. [２０１６－

０１]. ｈｔｔｐ: / / ｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ.ｊａｘ.ｏｒｇ / ｎｏｍｅｎ / ｓｔｒａｉｎｓ.ｓｈｔｍｌ.
[２２] 　 李薇ꎬ 江其辉ꎬ 杜小燕ꎬ 等. 封闭群长爪沙鼠遗传标准的建

立 [Ｊ] . 实验动物科学ꎬ ２０１１ꎬ ２８(２): ３１－３６.
Ｌｉ Ｗꎬ Ｊｉａｎｇ ＱＨꎬ Ｄｕ ＸＹꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ

ｓｔａｎｄａｒｄｓ ｏｆ ｃｌｏｓｅｄ ｃｏｌｏｎｙ ｇｅｒｂｉｌ [ Ｊ] . Ｌａｂ Ａｎｉｍ Ｓｃｉꎬ ２０１１ꎬ ２８
(２): ３１－３６.

[２３] 　 李慧慧ꎬ 王春伶ꎬ 王剑伟. ＩＨＢ 系稀有鮈鲫遗传结构研究

[Ｊ] . 水生态学杂志ꎬ ２０１８ꎬ ３９(１): ８３－９０.
Ｌｉ ＨＨꎬ Ｗａｎｇ ＣＬꎬ Ｗａｎｇ ＪＷ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＩＨＢ ｒａｒｅ
ｍｉｎｎｏｗ (Ｇｏｂｉｏｃｙｐｒｉｓ ｒａｒｕｓ) [ Ｊ] . Ｊ Ｈｙｄｒｏｅｃｏｌꎬ ２０１８ꎬ ３９(１):
８３－９０.

[２４] 　 冯晓婷ꎬ 杨习文ꎬ 杨雪军ꎬ 等. 基于微卫星标记对长江江苏

段鳙增殖放流效果评估 [Ｊ] . 中国水产科学ꎬ ２０１９ꎬ ２６(６):
１１８５－１１９３.
Ｆｅｎｇ ＸＴꎬ Ｙａｎｇ ＸＷꎬ Ｙａｎｇ ＸＪꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍｅｔｈｏｄ
ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｒｅｓｔｏｃｋｉｎｇ ｅｎｈａｎｃｅｍｅｎｔ ｏｆ ｂｉｇｈｅａｄ
ｃａｒｐ (Ａｒｉｓｔｉｃｈｔｈｙｓ ｎｏｂｉｌｉｓ) ｉｎ Ｊｉａｎｇｓｕ ｒｅａｃｈｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｙａｎｇｔｓｅ Ｒｉｖｅｒ
[Ｊ] . Ｊ Ｆｉｓｈ Ｓｃｉ Ｃｈｉｎａꎬ ２０１９ꎬ ２６(６): １１８５－１１９３.

[２５] 　 吴仁协ꎬ 翟云ꎬ 肖瑶ꎬ 等. 黄鳍棘鲷微卫星标记开发及其在

鲷科鱼类中的跨物种扩增 [ Ｊ] . 应用海洋学报ꎬ ２０１９ꎬ ３８
(３): ３５６－３６４.
Ｗｕ ＸＲꎬ Ｚｈａｉ Ｙꎬ Ｘｉａｏ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｆｏｒ Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓ ｌａｔｕｓ ａｎｄ ｃｒｏｓｓ￣ｓｐｅｃｉｅｓ
ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ Ｓｐａｒｉｄａｅ [Ｊ] . Ｊ Ａｐｐ Ｏｃｅａｎｇｒａꎬ ２０１９ꎬ
３８(３): ３５６－３６４.

[２６] 　 李可ꎬ 马徐发ꎬ 谢鹏ꎬ 等. 基于微卫星标记的拟鲤遗传多样

性及群体遗传结构分析 [ Ｊ] . 华中农业大学学报ꎬ ２０１８ꎬ ３７
(４): １１２－１２０.
Ｌｉ Ｋꎬ Ｍａ ＸＦꎬ Ｘｉｅ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｒｕｔｉｌｕｓ ｒｕｔｉｌｕｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｍａｒｋｅｒｓ [Ｊ] . Ｊ Ｈｕａｚｈｏｎｇ Ａｇｒｉｃ Ｕｎｉｖꎬ ２０１８ꎬ ３７(４): １１２－１２０.

[２７] 　 曾可为ꎬ 宋文ꎬ 王青云ꎬ 等. 基于微卫星标记的鳜种质遗传

多样性与群体遗传结构分析 [Ｊ] . 华中农业大学学报ꎬ ２０１９ꎬ
３８(６): １０４－１１５.
Ｚｅｎｇ ＫＷꎬ Ｓｏｎｇ Ｗꎬ Ｗａｎｇ ＱＹꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｍａｎｄａｒｉｎ ｆｉｓｈ (Ｓｉｎｉｐｅｒｃａ ｃｈｕａｔｓｉ)
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２０１９ꎬ ３８(６): １０４－１１５.
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