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　 　 【摘要】 　 目的　 筛选、优化雪貂微卫星 ＤＮＡ 引物，评估、分析雪貂种群的遗传多样性。 方法　 采用 ２１ 个雪

貂微卫星位点，对随机抽取的 ３０ 只雪貂血液样本进行基因组 ＤＮＡ 提取及 ＰＣＲ 扩增，ＰＣＲ 产物经 ２％Ａｇｒｏｓｅ 电泳和

６％ ＰＡＧＥ 电泳鉴定后进行 ＳＴＲ 扫描检测，用 Ｐｏｐｇｅｎｅ１􀆰 ３２ 软件对 ＳＴＲ 扫描结果进行数据处理和分析。 结果　 ２１ 个

微卫星标记均呈现出遗传多样性，共检测到 ４９ 个等位基因，观测等位基因数 １ ～ ４ 个，平均 ２􀆰 ３ 个；有效等位基因数

１􀆰 ０００ ～ ３􀆰 ７５０ 个，平均 １􀆰 ６６８５ 个；观察杂合度 ０ ～ ０􀆰 ７３３３，平均 ０􀆰 ３２１６；期望杂合度 ０ ～ ０􀆰 ６４２４，平均 ０􀆰 ３３９４；香隆指

数 ０ ～ １􀆰 １７７３，平均 １􀆰 ０７６８；多态信息含量 ０ ～ ０􀆰 ６１００，平均 ０􀆰 ５４８５。 结论　 本文筛选的 ２１ 对雪貂微卫星引物，通过

微卫星扫描分析验证，具有稳定的 ＰＣＲ 扩增，微卫星标记均表现为多态性，并处于期望数值范围，没有显著地偏离

Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡期望值。
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　 　 雪貂作为感染性实验动物模型，其需求和生产

规模正不断扩大、繁殖群体已发展为目前的封闭群

动物。 封闭群动物因具有杂合特性，从而避免了近

交衰退的现象，相对近交系动物具有繁殖率高、疾
病抵抗力强的优势，封闭群动物的关键是要保持种

群一定的杂合度，并通过遗传监测实施对其遗传质

量的控制。
封闭群动物的遗传监测不同于近交系动物，由

于个体间具有基因多样性，遗传背景靠基因频率和

基因型频率来体现，需要检测较多的个体和基因位

点。 近年，国内多采用的表型如生化标记基因检测

方法主要适用于近交系动物的遗传检测，很难反映

遗传多样性的封闭群动物的遗传概貌。 而微卫星

标记不仅具有高度多态性的特点，还广泛分布于哺

乳动物基因组，可提供足够的检测位点［１］。 因此微

卫星标记更适合于封闭群动物的遗传监测。 微卫

星 ＤＮＡ 标记技术主要采用 ＲＯＸ、ＦＡＭ 及 ＨＥＸ 荧光

染料标记微卫星引物，可以将多种不同荧光标记、
扩增片段的 ＰＣＲ 产物在同一电泳加样孔进行电泳，
通过扫描仪和 ＧＥＮＥＳＣＡＮ 软件进行图像收集和分

析，可精确计算出微卫星等位基因片段大小，从而

提高了微卫星检测的效率和精确性，使得微卫星

ＤＮＡ 检测技术成为高通量、高效率的基因分型技

术，以适应封闭群动物较多检测位点、较多样本遗

传检测的需求。
目前雪貂尚为“实验用动物”，还没有国家、行

业或地方标准的推出。 随着雪貂的应用及需求量

的不断增长，以及雪貂生产规模的不断扩大，雪貂

的“实验动物化”管理工作正日益展开，而健康可用

于科学研究的实验动物，除了要求对其携带的病原

微生物、寄生虫实施质量控制和监测外，还要求实

验动物具有清晰和明确的遗传背景。 为评估雪貂

的遗传多样性，尽快建立雪貂地方遗传质量控制标

准和检测方法，本文通过查阅文献，筛选、优化了 ２１
对雪雕微卫星引物，初步应用微卫星 ＤＮＡ 分子标记

对雪貂种群的遗传结构进行了初步分析，为雪貂科

学合理的生产繁育及遗传质量控制将起到指导性

意义。

１　 材料和方法

１􀆰 １　 样本基因组 ＤＮＡ 提取

随机抽取雪貂 ３０ 只，雌雄各半，４ ～ ５ 月龄，雌
性体重 ７００ ～ ８００ ｇ，雄性体重 １０００ ｇ。 由中国医学

科学院医学实验动物研究所北方资源中心提供。
静脉采血、ＥＤＴＡ 抗凝，每只雪貂采血量约 ０􀆰 ５ ｍＬ。
用 Ｅａｓｙ Ｐｕｒｅ Ｂｌｏｏｄ Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｋｉｔ 纯化基因组

ＤＮＡ，操作步骤及提取方法详见试剂盒说明书（ｃｏｄｅ
＃ＥＥ１２１⁃０１，全式金）。
１􀆰 ２　 主要试剂和仪器

Ｅａｓｙ Ｐｕｒｅ Ｂｌｏｏｄ Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡＫｉｔ（ｃｏｄｅ ＃ＥＥ１２１⁃
０１，全式金）； ２ＸＥａｓｙＴａｑ ＰＣＲ Ｓｕｐｅｒ Ｍｉｘ（ＡＳ１１１⁃０２，
全式金）；１００ ｂｐ ＤＮＡ Ｌａｄｄｅｒ （ ｃｏｄｅ ３４２２ Ａ，ＴａＫａ⁃
Ｒａ）；Ｇｅｌｓｔａｉｎ（１００００Ｘ，货号 ＧＳ１０１）。 毛细管电泳

检测和遗传分析仪 ３７３０ｘｌ ＤＮＡ ａｎａｌｙｚｅｒ（ＡＢＩ）；ＰＣＲ
仪（ＢＩＯ⁃ＲＡＤ，ＭｙｃｙｃｌｅｒＴＭ Ｔｈｅｒｍａｌ Ｃｙｃｌｅｒ 型，ＵＳＡ）；
电泳仪（ＢＩＯ⁃ＲＡＤ，２１０ ／ ２􀆰 ０ Ｐｏｗｅｒ Ｓｕｐｐｌｙ 型，ＵＳＡ）；
凝胶成像系统（Ｔａｎｏｎ⁃１６００ 型，中国）。
１􀆰 ３　 实验方法

１􀆰 ３􀆰 １　 引物筛选及 ＰＣＲ 扩增

通过查阅文献，筛选、优化雪貂微卫星引物共

２１ 对， 经 ＮＣＢＩ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／
ｕｎｉｓｔｓ）验证，这些标记基本覆盖了雪貂染色体上的

遗传基因概貌，微卫星引物信息详见表 １。 ＰＣＲ 扩

增总体系 ２１ μＬ，其中 ２ＸＥａｓｙＴａｑ ＰＣＲ Ｓｕｐｅｒ Ｍｉｘ ９
μＬ，模板 ＤＮＡ 量 １ μＬ，上、下游引物各 ０􀆰 ２ μＬ（５０
μｍｏｌ ／ Ｌ），ＤＤＨ２Ｏ ９􀆰 ６ μＬ。 ＰＣＲ 扩增条件：９４℃ 预

变性 ５ ｍｉｎ；９４℃ 变性 ３０ ｓ，退火温度５５℃～６０℃
３０ ｓ，７２℃延伸 ３０ ｓ，共 ４０ 个循环；７２℃继续延伸 ８
ｍｉｎ，扩增产物 ４℃保存。
１􀆰 ３􀆰 ２　 ＰＣＲ 产物鉴定及电泳结果

用 ２％琼脂糖凝胶（２％ Ａｇｒｏｓｅ）电泳，点样量每

孔 ５ μＬ，以 １５０ Ｖ 恒压 ３０ ｍｉｎ 进行 ＰＣＲ
产物鉴定（见图 １）；再用 ６％ 非变性聚丙烯酰

胺凝胶（ＰＡＧＥ）电泳，以 ６０ Ｖ 恒压 ２􀆰 ５ ｈ 进行等位

基因的分离，上样量 ６ μＬ，用 Ｇｅｌｓｔａｉｎ 缓冲液进行染

色（０􀆰 １ ｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＣｌ，３ＸＧｅｌｓｔａｉｎ），Ｔａｎｏｎ⁃１６００ 凝胶

成像系统进行成像。
１􀆰 ３􀆰 ３　 ＳＴＲ 扫描

ＳＴＲ 一次可扫描 ３ 个微卫星位点，每 ３ 个位点

的反向引物分别用 ＲＯＸ、ＦＡＭ、ＨＥＸ 三种荧光标记

物进行标记，标记后的引物再进行 ＰＣＲ 扩增，其扩

增产物按 １∶ ３∶ ５的体积比混合后取 １ μＬ 进行毛细

管电泳检测和遗传分析仪 ３７３０ｘｌ ＤＮＡ ａｎａｌｙｚｅｒ
（ＡＢＩ）扫描分析，通过 Ｇｅｎｅｍａｒｋｅｒ Ｖ２􀆰 ２􀆰 ０（ＳｏｆｔＧｅｎ⁃
ｅｔｉｃｓ ＬＬＣ，Ｓｔａｔｅ Ｃｏｌｌｅｇｅ ＰＡ １６８０３）软件统计等位基

因片段大小，并对扫描峰图进行数据分析。
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１􀆰 ３􀆰 ４　 数据分析

群体内遗传结构分析常采用杂合度和多态信

息含量进行分析和评估，即将所有样本的微卫星基

因型输入 Ｐｏｐｇｅｎｅ１􀆰 ３２ 软件，计算不同个体在各个

微卫星位点上的观察等位基因数（Ｎａ）、有效等位基

因数（Ｎｅ）、表观杂合度（Ｈｏ）、期望杂合度（Ｈｅ）、香
隆信息指数（ Ｉ）及反映 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡（ＨＷ）
的 Ｐ⁃ｖａｌ；再用 ＰＩＣ⁃ＣＡＬＣ 软件（ ｖｅｒｓｉｏｎ⁃０􀆰 ６）对每个

位点进行多态信息含量（ＰＩＣ）计算。

２　 结果

２􀆰 １　 ＰＣＲ 扩增产物电泳结果

如图 １ 所示，经 ＰＣＲ 优化，扩增产物丰度较高、
特异性较好，初步可以观察到不同微卫星标记扩增

片段大小的差异，即不同引物等位基因的大小差

异；进一步用 ６％ 非变形的聚丙烯酰胺凝胶电泳分

离，可观察到 ２１ 个标记多态性信息含量和等位基因

片段大小（见图 ２）。
２􀆰 ２　 ＳＴＲ 扫描结果

筛选的 ２１ 个雪貂微卫星标记通过 ＰＣＲ 扩增，
凝胶电泳鉴定丰度较高，用非变性聚丙烯凝胶电泳

进行分离，显示出各位点不同片段大小的等位基

因；进一步 ＳＴＲ 扫描后，３０ 个样本在 ２１ 个微卫星标

记均检测到扫描波峰，不同样本在各位点标明有效

等位基因大小及数量（见图 ３）。 ＳＴＲ 扫描可以精确

到等位基因片段大小 １ ｂｐ 的差异，图 ３ 中 Ａ ～Ｄ 是样

本 ３０、２８、２７、１３ 在微卫星位点 ＭｐｕＡ１２９ｗ７、ＭｐｕＢ６ｗ２

和 ＭｐｕＣ１０２ｗ３ 的 扫 描 图； Ｅ 是 样 本 １０ 在 位 点

ＭｐｕＡ１０ｗ４、ＭｐｕＡ２３１ｗ６ 和 ＭｐｕＢ１２ｗ３ 的扫描图；Ｆ 是

样本 ３０ 在位点 ＭｐｕＡ２２９ｗ４、ＭｐｕＢ９ｗ７ 和 ＭｐｕＢ１２ｗ３

的扫描图。 图 ３ Ａ、３Ｂ 只检测到 １ 个有效等位基因波

峰，表示样本为纯合子；图 ３Ｃ、３Ｄ、３Ｅ、３Ｆ 检测有效等

位基因≥２，表明所测样本均为杂合子。
２􀆰 ３　 多态性分析

３０ 只雪貂在 ２１ 个微卫星位点共检测 ４９ 个观察等

位基因，各位点的等位基因数位于１～４之间，各位点的基

因数见表 ２。 其中 ＭｐｕＡ２２３ｗ３、ＭｐｕＢ１２ｗ３、ＭｐｕＢ１１２ｗ５、
ＭｐｕＣ１０２ｗ３ 均有３ 个等位基因，ＭｐｕＢ２１７ｗ３ 位点有 ４ 个

等位基因，表现出较高的多态性，２１ 个标记的平均观察

等位基因数为 ２􀆰 ３ 个，有效等位基因数在１～３􀆰 ７５０之间，
平均有效等位基因数１􀆰 ６６９ 个。
２􀆰 ４　 杂合度和多态信息含量

表 ２ 所示，观察杂合度最大为 ０􀆰 ７３３３，平均为

０􀆰 ３２０６；期望杂合度在 ０ ～ ０􀆰 ６４２４ 之间，平均期望杂

合度为 ０􀆰 ３３９４；平均 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数为 １􀆰 ０７６８，
平均多态信息含量（ＰＩＣ）为 ０􀆰 ５４８５。

注：（Ｍ）ＤＬ５００ ｂｐ Ｌａｄｄｅｒ。

图 １　 ２１ 个微卫星标记 ＰＣＲ 扩增的琼脂糖电泳

Ｎｏｔｅ． （Ｍ）ＤＬ５００ ｂｐ Ｌａｄｄｅｒ．

Ｆｉｇｕｒｅ􀆰 １　 ２％ ａｇａｒｏｓｅ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｆｏｒ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ２１ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ

注：（Ｍ）ＤＬ５００ ｂｐ Ｌａｄｄｅｒ。

图 ２　 ２１ 个微卫星标记 ＰＣＲ 扩增的聚丙烯酰胺凝胶电泳

Ｎｏｔｅ． （Ｍ）ＤＬ５００ ｂｐ Ｌａｄｄｅｒ．

Ｆｉｇｕｒｅ􀆰 ２　 ６％ ＰＡＧＥ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｆｏｒ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ２１ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ
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注：（Ａ ～ Ｂ）１ 个有效等位基因；（Ｃ ～ Ｄ）２ 个有效等位基因；（Ｅ ～ Ｆ）３ 个有效等位基因。

图 ３　 雪貂微卫星扫描图

Ｎｏｔｅ． （Ａ⁃Ｂ）１ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｌｌｅｌｉｃ ｎｕｍｂｅｒ（Ｎｅ）． （Ｃ⁃Ｄ）２ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｌｌｅｌｉｃ ｎｕｍｂｅｒ． （Ｅ⁃Ｆ）３ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｌｌｅｌｉｃ ｎｕｍｂｅｒ．

Ｆｉｇｕｒｅ􀆰 ３　 Ｓｃａｎｎｉｎｇ ｍａｐｓ ｆｏｒ ｆｅｒｒｅｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ

２􀆰 ５　 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 遗传平衡检验

用 Ｐｏｐｇｅｎｅ１􀆰 ３２ 软件计算实验用雪貂 ２１ 个微

卫星位点的 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 遗传平衡检验的 Ｐ 值，
结果有 ５ 个位点显著偏离 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡，１６
个位点群体处于 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡。 （见表 ２）。

３　 讨论

微卫星标记存在于大多数原核及真核生物基

因组 ＤＮＡ 序列，由 ２ ～ ６ 个核苷酸串联重复序列构

成。 物种间和物种个体间的差异及核心序列重复

数量的不同，便产生微卫星 ＤＮＡ 标记及微卫星

ＤＮＡ 的多态性。 由于微卫星 ＤＮＡ 相对其它分子标

记分布广、信息含量高、多态性丰富、特异性好、操
作简单、且符合孟德尔的共显性遗传定律，已广泛

用于实验动物质量监测及动物群体遗传结构分析。
确切讲，微卫星多样性一般是指群体内个体在 ＤＮＡ
水平上的差异，遗传多样性分析是评估和了解动物

群体的遗传结构及生活背景，分析其进化的历史和

潜力，并探讨种群濒危的原因和现状，提出合理的

保种措施。 为此，应用微卫星标记，检测个体基因

型，统计群体中微卫星位点的等位基因数目和频

率，结合分子遗传学和数量分类学原理，计算种群

的遗传变异程度、生存稳定性，以评估种群的遗传

多样性的分化程度［１］。
本文采用的雪貂微卫星引物，是 Ｈｏｌｌｙ Ｂ． Ｅｒｎｅｓｔ

等从雪貂基因组检索的 １２６ 对微卫星序列中，通过对

澳大利亚雪貂和美国雪貂、野生雪貂、以及野生貂与

人工养殖雪貂的杂交群基因组 ＤＮＡ 有效的 ＰＣＲ 扩

增，筛选、优化且具有多态性较好的微卫星序列［２ － ４］。
群体遗传多样性通常用多个基因标记遗传多样

性的参数平均值来描述，其主要指标有群体平均等位

基因数、平均有效等位基因数、平均观察杂合度、平均

期望杂合度、平均多态信息含量等。 同时对于群体遗

传多样性的评价，还要遵循 Ｂａｒｋｅｒ（１９９４）提出的种群

微卫星各个标记上应含有多个等位基因的总体代表

性和遗传标记对基因组的代表性原则［５ － ９］。 基于本

原则，我们采用 ２１ 个雪貂微卫星标记和 ３０ 份雪貂

ＤＮＡ 样本，通过 ＰＣＲ 扩增及 ＳＴＲ 扫描对雪貂群体遗

传多样性加以分析和评估。
有效等位基因数是指理想群体中一个基因标

记上产生与实际群体中相同纯合度所需的等位基

因数，有效等位基因数是反映群体遗传变异程度的

一个重要指标，如果有效等位基因数与绝对等位基

因数越接近，表明该等位基因在群体内均匀分布度

就越好，本文测得雪貂平均有效等位基因数为

１􀆰 ６６８６，平均观察等位基因数，即绝对等位基因数为

２，二者十分接近，说明这些微卫星位点的等位基因

在被测雪貂群体的基因组中分布比较均匀，这或许

与该群体采用“最佳避免近交法”的繁殖法有关。
除了等位基因数，群体杂合度也是评估群体遗传多

样性的重要指标，群体杂合度是反映群体杂合程度

的度量单位，群体平均杂合度的高低反映了群体遗
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传的一致性程度，群体杂合度越高，表明该群体的

遗传变异越大，即遗传多态性就越高。 文中所测雪

貂群体的观测杂合度为 ０􀆰 ３２，期望杂合度 ０􀆰 ３４，平
均杂合度 ０􀆰 ３３，这与澳大利亚人工养殖雪貂群的平

均杂合度 ０􀆰 ３６，及美国人工养殖雪貂群体的平均杂

合度 ０􀆰 ３１ 相比［２］，其遗传结构特征及生产繁殖是相

对合理的。
　 　 此外，多态信息含量（ＰＩＣ）也是衡量群体遗传

多样性的重要参数，ＰＩＣ 是用以描述微卫星基因标

记多态性大小的量度单位，研究者 Ｂｏｔｓｔｅｉｎ 等认为

当基因标记 ＰＩＣ ＞ ０􀆰 ５ 时，为高度多态位点，即表明

该微卫星标记具有高度的可提供信息含量；当 ０􀆰 ２５
＜ ＰＩＣ ＜ ０􀆰 ５ 时，基本能提供合理信息，即该微卫星

位点为中度多态性位点；当 ＰＩＣ ＜ ０􀆰 ２５ 时，为低度多

态性位点，所供信息较差，通常不作为遗传多样性

分析。 本文 ２１ 个微卫星基因标记，ＰＩＣ 范围处于

０􀆰 ３８６２ ～ ０􀆰 ６１００，平均值 ０􀆰 ５４８５，均表现为高度多

态性，表明所筛选的微卫星基因标记用于雪貂群体

遗传多样分析较为可靠，所监测的雪貂群体具有较

丰富遗传多样性，选择潜力较大。
表 １　 雪貂微卫星位点信息

Ｔａｂｌｅ􀆰 １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ｄｏｍｅｓｔｉｃ ｆｅｒｒｅｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒｓ

标记
Ｌｏｃｕｓ

荧光
Ｄｙｅ
ｌａｂｅｌ

ＰＣＲ 产物大小（ｂｐ）
ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｉｚｅ

重复碱基
Ｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆ

引物序列

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ （５’ － ３ ｒ）
ＧｅｎＢａｎｋ 登记号

ＧｅｎＢａｎｋＡｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ．

Ｍｐｕ
Ａ４ｗ１ ＨＥＸ １５２ － １７４ （ＡＣ）２３ Ｆ： ＣＡＣＴＴＣＣＴＣＣＣＡＴＧＧＡＣＡＣＴ

Ｒ： ＣＡＡＡＧＴＣＴＣＣＣＡＣＣＣＴＡＴＧＣ ＪＸ４６９５７５

Ｍｐｕ
Ａ１０ｗ４ ＨＥＸ １５４ － １５８ （ＡＣ）１３（ＡＣ）７ Ｆ： ＴＧＧＣＣＴＡＴＡＴＧＴＧＣＡＧＡＴＧＡＣ

Ｒ： ＴＧＴＴＴＧＴＣＴＴＧＴＡＣＣＣＴＣＴＧＡＣＣ ＪＸ４６９５７６

Ｍｐｕ
Ａ１２１ｗ７ ＴＲＭＲＡ １０５ － １２９ （ＣＡ）１４ Ｆ： ＡＣＴＧＣＣＡＴＣＡＧＧＴＣＡＴＣＴＡＧＧ

Ｒ： ＧＧＧＴＡＧＡＣＡＣＣＴＧＧＣＴＣＡＡＧ ＪＸ４６９５７８

Ｍｐｕ
Ａ１２９ｗ７ ＴＲＭＲＡ １９７ － ２０５ （ＣＡ）１３ Ｆ： ＧＧＣＣＴＣＴＧＡＡＣＡＣＡＴＡＧＴＴＧ

Ｒ： ＡＡＧＴＡＣＡＧＡＡＴＧＧＡＡＧＧＡＴＣＴＧ ＪＸ４６９５７９

Ｍｐｕ
Ａ２１２ｗ１ ＦＡＭ １３７ － １５３ （ＴＧ）１３ Ｆ： ＣＣＣＴＡＴＧＡＧＧＧＣＡＴＧＴＴＴＧＴ

Ｒ： ＣＴＧＣＣＡＴＧＴＴＴＣＣＡＣＴＧＧＴ ＪＸ４６９５８０

Ｍｐｕ
Ａ２２３ｗ３ ＦＡＭ ２１３ － ２３９ （ＧＴ）１９ Ｆ： ＧＡＡＧＡＣＡＧＣＡＣＣＣＣＡＧＡＧＴＣ

Ｒ： Ｔ ＧＧＴＴＧＣＣＡＡＧＡＡＣＴＡＧＣＡＧ ＪＸ４６９５８１

Ｍｐｕ
Ａ２２９ｗ４ ＦＡＭ １０７ － １３９ （ＧＴ）１１（ＴＧ）７ Ｆ： ＧＧＧＴＡＧＧＡＣＧＴＧＣＴＴＡＡＡＧＡＴＧ

Ｒ： ＡＧＣＣＣＴＣＡＡＡＧＣＣＴＣＴＴＣＴＣ ＪＸ４６９５８２

Ｍｐｕ
Ａ２３１ｗ６ ＴＲＭＲＡ １８２ － ２２４ （ＧＴ）１５ Ｆ： ＣＣＴＣＴＧＧＴＡＡＣＣＡＴＣＴＧＴＴＴＧ

Ｒ： ＴＣＴＴＣＡＡＧＡＴＧＴＴＣＡＧＴＧＴＧＧＡ ＪＸ４６９５８３

Ｍｐｕ
Ｂ１ｗ４ ＦＡＭ １７８ － １９０ （ＣＴ）１５（ＣＡ）８

（ＡＣ）５（ＡＣ）１１
Ｆ： ＴＣＣＡＣＴＡＣＣＴＧＧＣＣＴＣＡＴＴＣ
Ｒ： ＡＣＣＴＣＡＧＧＣＴＣＣＡＣＴＣＴＣＡＧ ＪＸ４６９５８４

Ｍｐｕ
Ｂ６ｗ２ ＦＡＭ １５６ － １６４ （ＴＣ）１８ Ｆ： Ｔ ＧＧＧＴＧＴＡＧＡＧＣＡＴＧＴＴＴＧＧ

Ｒ： ＴＧＣＣＴＡＴＴＣＣＡＧＧＴＡＣＣＴＣＡＴ ＪＸ４６９５８５

Ｍｐｕ
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（ＡＣ）７
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Ｍｐｕ
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表 ２　 ２１ 个微卫星标记对雪貂种群的检测结果
Ｔａｂｌｅ􀆰 ２　 Ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ２１ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｉｎ ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｄｏｍｅｓｔｉｃ ｆｅｒｒｅｔ

序号
Ｎｏ．

位点
Ｌｏｃｕｓ

等位基因数
Ｎａ

有效等位基因数
Ｎｅ

观测杂合度
Ｈｏ

期望杂合度
Ｈｅ

多态信息含量
ＰＩＣ

遗传平衡 Ｐ 值
Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ

１ ＭｐｕＡ４ｗ１ ２ １􀆰 ３０４３ ０􀆰 ２３３３ ０􀆰 ２０９６ ０􀆰 ６１００ １􀆰 ０００
２ ＭｐｕＡ１０ｗ４ ２ １􀆰 ３０４３ ０􀆰 ２３３３ ０􀆰 ２０９６ ０􀆰 ５９４８ １􀆰 ０００
３ ＭｐｕＡ１２１ｗ７ ２ １􀆰 ６６６７ ０􀆰 ４０００ ０􀆰 ４５２０ ０􀆰 ６０２０ ０􀆰 ６８１８
４ ＭｐｕＡ１２９ｗ７ ２ １􀆰 ４２８６ ０􀆰 ３０００ ０􀆰 ４９４４ ０􀆰 ５７３５ ０􀆰 ０２０６
５ ＭｐｕＡ２１２ｗ１ ２ １􀆰 ０７１４ ０􀆰 ０６６７ ０􀆰 ０６５５ ０􀆰 ５４２４ １􀆰 ０００
６ ＭｐｕＡ２２３ｗ３ ３ １􀆰 ５７８９ ０􀆰 ３６６７ ０􀆰 ４３６７ ０􀆰 ５７７８ ０􀆰 ４２３１
７ ＭｐｕＡ２２９ｗ４ １ １􀆰 ００００ ０􀆰 ００００ ０􀆰 ００００ ０􀆰 ００００ Ｎｏ
８ ＭｐｕＡ２３１ｗ６ １ １􀆰 ００００ ０􀆰 ００００ ０􀆰 ００００ ０􀆰 ００００ Ｎｏ
９ ＭｐｕＢ１ｗ４ ２ １􀆰 ５７８９ ０􀆰 ３６６７ ０􀆰 ４１３０ ０􀆰 ５６４３ ０􀆰 ６５７９
１０ ＭｐｕＢ６ｗ２ ２ ２􀆰 ７２７３ ０􀆰 ６３３３ ０􀆰 ２０９６ ０􀆰 ５８０２ ０􀆰 ０５１９
１１ ＭｐｕＢ９ｗ７ ２ １􀆰 ５７８９ ０􀆰 ３６６７ ０􀆰 ４６２７ ０􀆰 ５６２８ ０􀆰 ２１７１
１２ ＭｐｕＢ１２ｗ３ ３ １􀆰 ０７１４ ０􀆰 ０６６７ ０􀆰 ４２８８ ０􀆰 ５５６８ ０􀆰 ００１５
１３ ＭｐｕＢ１１２ｗ５ ３ ３􀆰 ７５００ ０􀆰 ７３３３ ０􀆰 １８７６ ０􀆰 ５３８７ ０􀆰 ２２７４
１４ ＭｐｕＢ２０２ｗ３ ４ １􀆰 ５０００ ０􀆰 ３３３３ ０􀆰 ６３４５ ０􀆰 ５４７２ ０􀆰 ６３２４
１５ ＭｐｕＢ２０９ｗ２ ２ １􀆰 ７６４７ ０􀆰 ４３３３ ０􀆰 ３６３８ ０􀆰 ４８７６ ０􀆰 ０６４７
１６ ＭｐｕＢ２１７ｗ３ ４ ２􀆰 ００００ ０􀆰 ５０００ ０􀆰 ５７４６ ０􀆰 ３８６２ １􀆰 ０００
１７ ＭｐｕＣ４ｗ７ ３ ２􀆰 ５０００ ０􀆰 ６０００ ０􀆰 ４９４４ ０􀆰 ５７３７ ０􀆰 ５１８２
１８ ＭｐｕＣ１０２ｗ３ ３ １􀆰 ００００ ０􀆰 ００００ ０􀆰 ６４２４ ０􀆰 ００００ Ｎｏ
１９ ＭｐｕＤ２０７ｗ５ １ ２􀆰 １４２９ ０􀆰 ５３３３ ０􀆰 ００００ ０􀆰 ４９５９ １􀆰 ０００
２０ ＭｐｕＤ２０９ｗ４ ３ ２􀆰 ００００ ０􀆰 ５０００ ０􀆰 ５５２０ ０􀆰 ５６８４ ０􀆰 ６７３９
２１ ＭｐｕＤ２３１ｗ２ ２ １􀆰 ０７１４ ０􀆰 ０６６７ ０􀆰 ４４０１ ０􀆰 ５１０４ １􀆰 ０００

均值 Ｖａｌｕｅ ２ １􀆰 ６６８６ ０􀆰 ３２０６ ０􀆰 ３３９４ ０􀆰 ５４８５ ０􀆰 ５６５０

　 　 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ（ＨＷＥ）平衡定律是指在一个群

体无限大、个体间进行随机交配、没有突变、没有遗

传漂变的情况下，群体内一个位点上的基因型频率

和基因频率将世代保持不变，即处于遗传平衡状

态。 ＨＷＥ 检验 Ｐ 值 ＞ ０􀆰 ０５ 时，表示该位点在群体

中处于 ＨＷＥ 平衡；当 ０􀆰 ０１ ＜ Ｐ ＜ ０􀆰 ０５ 时，表示显著

偏离 ＨＷＥ 平衡。 本文 ＨＷＥ 检验平均 Ｐ 值为

０􀆰 ５６５０，表明在雪貂种群中筛选的 ２１ 个微卫星标记

处于 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 遗传平衡状态。
我们监测的群体是采取封闭群最佳避免近交

繁殖法养殖的雪貂群体，其遗传组成理论上应具有

较高的杂合性，富有遗传异质性及基因多态性。 从

本文 ＰＣＲ 扩增结果可以看出（见图 １ ～ ２），筛选、优
化的 ２１ 个微卫星标记，具有较强的遗传信息含量，
能够较好地反映雪貂群体个体间的遗传多样性，
ＳＴＲ 扫描和软件分析结果均显示等位基因数在所测

雪貂群体中分布较为均匀，群体的杂合度及遗传一

致性也相对稳定，尤其是多态信息含量（ＰＩＣ）处于

高度多态性范围，并以此验证了雪貂群体的遗传多

样性。 此外，Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 检验 Ｐ 值也证实了雪

貂群体处于遗传平衡状态。 这些分析结果均反映

了雪貂种群遗传结构的现状，为科学合理地评估雪

貂群体的繁殖及遗传检测方法及标准的建立提供

了基础资料和依据。
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