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摘要：为了加强良种选育工作，切实做好亲本遗传管理，防止近交衰退的发生，利用２０个微卫星分子标记对白梭
吻鲈（Ｓａｎｄｅｒｌｕｃｉｏｐｅｒｃａ）新疆野生群体及山东和苏州２个养殖群体的遗传结构进行检测。结果表明，２０个微卫星
标记中１８个有扩增产物，１４个呈现多态性；每个位点的等位基因数为２～６个，平均等位基因数为３．６个，３个群
体的平均等位基因数为 ２．５７～３．３６，平均观测杂合度为 ０．５０８５～０．５６２１，平均多态性信息含量为 ０３９３１～
０４７６４，表明３个白梭吻鲈群体的遗传多样性处于中等偏低水平，遗传多样性大小为：新疆群体 ＞苏州群体 ＞山
东群体。群体的Ｆｓｔ为０．１７９８，表明群体间有一定的遗传分化。在白梭吻鲈人工繁殖与养殖过程中，必须加强亲
本遗传结构监测并维持一定数量的亲本规模，以利于其产业的持续发展。
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　　白梭吻鲈（Ｓａｎｄｅｒｌｕｃｉｏｐｅｒｃａ）又称梭鲈，为鲈形
目（Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ）、鲈科（Ｐｅｒｃｉｄａｅ）、梭吻鲈属（Ｓａｎ
ｄｅｒ），是淡水性和半溯河性鱼类（孟庆闻等，１９９５）。
原产于欧洲的易北河、咸海、黑海、里海以及波罗的

海等水系，是一种重要的淡水经济鱼类（Ｄｅｅｌｄｅｒｅｔ
ａｌ，１９６４；Ｓｖａｒｄｓｏｎｅｔａｌ，１９７３）；在我国仅分布于新
疆伊犁河水系和额尔齐斯河水系。白梭吻鲈具有抗

病能力强、生长快、肉质细嫩、肌间刺少、蛋白质高以

及５种鲜味氨基酸含量高于虹鳟等优点（廖国礼，
２０１０）。自１９９３年新疆福海县水产技术推广站成功
捕捞自然水域中的白梭吻鲈成熟亲鱼进行人工繁殖

以来（刘军等，１９９５），己有７个省份先后引进了白
梭吻鲈，并进行了养殖和人工繁殖、苗种培育等工

作，但在广东省经过２～３代人工繁殖以后，发现其
生长性能显著降低（刘禹松，２００９）。

微卫星ＤＮＡ是由１～６个碱基组成且串联重复
的ＤＮＡ序列，具有保守性好、呈共显性遗传等优点
（孙效文，２０１０）。随着微卫星开发以及测序技术的
进步，微卫星被越来越多地应用于遗传结构检测、种

质鉴定、遗传连锁图谱构建等方面（瞿陆峰等，

２０１０）；国外学者已利用微卫星标记研究了鲈科的
金鲈 （Ｐｅｒｃａｆａｖｅｓｅｎｓ）（Ｌｅｃｌｅｒｃｅｔａｌ，２０００；Ｋａｐｕｓｃｉｎ
ｓｋｉｅｔａｌ，２０００）、玻璃梭吻鲈（Ｓｔｉｚｏｓｔｅｄｉｏｎｖｉｔｒｅｕｍ）
（Ｗｉｒｔｈｅｔａｌ，１９９９；Ｚｉｐｆｅｌｅｔａｌ，２００６）和白梭吻鲈
（Ｂｊｏｒｋｌｕｎｄｅｔａｌ，２００７；Ｋｏｈｌｍａｎｎｅｔａｌ，２００８；Ｐｏｕ
ｌｅｔｅｔａｌ，２００９）的群体遗传结构，但迄今尚未见到有
关我国新疆白梭吻鲈群体遗传结构的研究报道。

苏州沙家浜东湖现代渔业科技发展有限公司于

２０１４年从新疆、山东等地引进白梭吻鲈，进行选育、
人工繁殖和推广养殖。为了实施良种选育工作，切

实做好亲本遗传管理，防止近交衰退的发生，对该基

地白梭吻鲈的遗传多样性进行检测显得非常必要。

因此，本研究选用微卫星分子标记对白梭吻鲈新疆

野生群体以及山东和苏州２个养殖群体的遗传结构
和遗传多样性进行分析，以期为将来的亲本选育及

管理工作提供基础数据。

１　材料和方法

１．１　材料
白梭吻鲈新疆野生群体样本取自新疆乌伦古湖

（３２尾）；山东群体取自山东临沂市郯城养殖场（３２
尾）；苏州群体取自苏州沙家浜东湖现代渔业养殖

基地（３２尾）；分别剪取各样本鱼的鳍条保存于无水
乙醇中。

１．２　方法
１．２．１　基因组 ＤＮＡ提取与检测　基因组 ＤＮＡ提
取参照标准酚 －氯仿抽提程序进行，采用１％的琼



脂糖凝胶１２０Ｖ电泳４０ｍｉｎ检测ＤＮＡ质量，微量分
光光度计检测 ＤＮＡ浓度，最后加水稀释至 ５０～
１００ｎｇ／μＬ。
１．２．２　ＰＣＲ扩增及电泳条件　微卫星引物中，４个
（ＳｖｉＬ１，ＳｖｉＬ６，ＳｖｉＬ７，ＳｖｉＬ８）来自 Ｗｉｒｔｈ等（１９９９）
从玻璃梭吻鲈中分离出的微卫星位点；２个（ＰｆｌａＬ２，
ＰｆｌａＬ３）来自 Ｌｅｃｌｅｒｃ等 （２０００）从黄鲈 （Ｐｅｒｃａ
ｆａｖｅｓｅｎｓ）中分离出的微卫星位点；４个（Ｚａ１１３ａ，
Ｚａ１１３ｂ，Ｚａ１４４，Ｚａ１７９）来自 Ｄｕｂｕｔ等（２０１０）从大
斑金吉鲈 （Ｚｉｎｇｅｌａｓｐｅｒ）中分离出的微卫星位点；６
个（ＭＳＬ１，ＭＳＬ２，ＭＳＬ３，ＭＳＬ４，ＭＳＬ５，ＭＳＬ６）

来自Ｋｏｈｌｍａｎｎ等（２００８）从白梭吻鲈中分离出的微
卫星位点；４个（ＳＬ５７，ＳＬ１４８，ＳＬ１７４，ＳＬ１９５）来自
本课题组通过二代测序平台开发获得的白梭吻鲈微

卫星位点。

ＰＣＲ扩增采用２０μＬ体系：２×Ｍｉｘ１０μＬ，Ｈ２Ｏ
７μＬ，ＤＮＡ１μＬ，上下游引物各１μＬ（１０μｍｏｌ／Ｌ）。
ＰＣＲ扩增程序：预变性３ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，退火
３０ｓ，７２℃延伸 ３０ｓ，３２个循环；最后 ７２℃延伸
５ｍｉｎ。各对引物的特异退火温度见表１。扩增产物
用８％聚丙烯酰胺凝胶电泳，内外电泳槽中各加入
适量的０．５×ＴＢＥ电泳缓冲液，１６０Ｖ电泳７５ｍｉｎ。

表１　１４个多态微卫星位点信息
Ｔａｂ．１　Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆ１４ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｌｏｃｉ

ＳＳＲ位点 上游引物 下游引物 重复序列 Ｔｍ
ＳＬ５７ ＡＣＧＴＧＣＴＣＴＣＴＣＡＡＣＡＣＣＧ ＡＣＴＴＣＣＴＣＴＣＣＴＧＧＣＣＡＡＣ （ＧＴ）８ ５１
ＳＬ１７４ ＣＣＣＡＧＣＴＣＴＧＧＡＡＧＴＡＣＧＧ ＴＧＡＡＴＴＧＴＣＡＧＡＧＡＡＣＧＣＧＧ （ＧＴＴ）５ ５１
ＳＬ１９５ ＣＴＣＣＣＴＣＣＡＡＧＧＣＡＴＣＣＴＧ ＡＡＧＧＣＡＡＡＧＣＴＧＣＴＧＡＡＣＧ （ＣＣＴ）５ ５８．５
ＳｖｉＬ６ ＡＧＡＧＧＡＡＧＡＡＧＡＧＧＴＡＴＣ ＴＴＡＡＡＧＧＧＴＡＡＧＴＣＣＡＣＴＧ （ＡＣ）１７ ５３
ＳｖｉＬ７ ＧＡＴＧＴＧＣＡＴＡＣＡＴＴＴＡＣＴＣＣ ＧＣＴＴＴＡＡＴＣＴＧＣＴＧＡＧＡＡＣ （ＴＧ）２２ ５３
ＳｖｉＬ８ ＧＣＴＴＡＴＡＣＧＴＣＧＴＴＣＴＴＡＴＧ ＡＴＧＧＡＧＡＡＧＣＡＡＧＴＴＧＡＧ （ＴＧ）２２ ５０
Ｚａ１４４ ＧＣＣＣＡＣＡＡＴＡＧＣＡＣＣＧＴＡＡＴ ＴＴＴＧＴＧＡＡＴＧＴＧＡＧＴＧＡＧＡＧＴＣＡＧ （ＡＣ）８ ５８．７
ＰｆｌａＬ２ ＧＴＡＡＡＧＧＡＧＡＡＡＧＣＣＴＴＡＡＣ ＴＡＧＣＡＴＧＡＣＴＧＧＣＡＡＡＴＧ （ＣＡ）２３ ５３
ＭＳＬ１ ＴＧＴＴＴＧＴＣＡＧＣＧＴＣＡＡＧＡＧＧ ＴＴＣＣＧＣＴＣＣＡＡＣＡＴＡＴＣＡＣＡ （ＣＡ）３９ ５７

ＭＳＬ２ ＴＴＴＴＣＡＣＡＣＣＧＴＧＣＡＴＧＡＣＴ ＡＣＣＣＴＣＡＧＣＣＴＣＴＧＴＧＴＡＣＧ
（ＡＣＧＣ）２（ＡＣ）２０ＧＣ（ＡＣ）２
（ＡＣＧＣ）８（ＡＣ）３ＧＣ（ＡＣ）３

５７

ＭＳＬ３ ＣＣＧＧＣＡＴＣＣＡＴＡＣＡＣＣＴＴＡＣ ＣＡＣＡＣＣＴＧＴＧＴＣＴＧＣＣＴＡＡＣＡ （ＣＡ）１２ ５７

ＭＳＬ４ ＴＣＡＡＧＡＣＣＣＣＡＧＡＡＣＣＡＡＴＣ ＣＡＧＡＣＡＧＣＴＡＡＧＡＧＡＡＣＡＡＣＡＧＧ
（ＣＡ）１３（ＣＧＣＡ）５（ＣＡ）２
（ＣＧＣＡ）６（ＣＡ）３

５７

ＭＳＬ５ ＣＡＡＴＣＧＣＴＣＴＧＡＧＧＡＴＧＴＣＡ ＡＡＧＧＧＴＧＧＧＧＡＡＡＴＴＡＴＴＣＧ
（ＧＣＡＣ）３Ｎ５（ＧＣＡＣ）
Ｎ４（ＧＣＡＣ）５（ＡＣ）２８

５７

ＭＳＬ６ ＧＴＣＧＴＣＡＴＣＧＴＣＡＧＣＡＣＡＧＴ ＡＣＴＡＣＡＣＧＧＧＡＣＧＣＴＧＧＡ
（ＡＣ）３（ＧＣＡＣ）３（ＡＣ）２

（ＧＣＡＣ）１１
５７

１．２．３　银染方法　染色液为 １ｇＡｇＮＯ３溶于
１０００ｍＬ双蒸水中溶解即得；显色液为１５ｇＮａＯＨ，
１０．８ｍＬ３７％甲醛，加双蒸水至１０００ｍＬ。电泳完
毕，使用双蒸水洗涤１ｍｉｎ，使用０．１％的ＡｇＮＯ３溶
液染色１０ｍｉｎ，双蒸水洗涤２次，显色液显色至所有
条带清晰可见为止，最后用双蒸水洗涤后用凝胶成

像系统（ＢＩＯＲＡＤ）拍照并分析带型。
１．３　数据处理

用凝胶成像系统软件 Ｉｍａｇｅｌａｂ分析所有等位
基因片段大小，统计转化为基因型后，用 Ｐｏｐｇｅｎｅ３２
软件分析各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）、期望杂合度
（Ｈｅ）、Ｎｅｉ氏（１９７８）遗传距离（Ｄｓ）以及遗传相似系
数（Ｉ）、遗传分化系数（Ｆｓｔ）等遗传参数，ｘ

２检验估计

ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡偏离。多态信息含量（ＰＩＣ）参
考Ｂｏｔｓｔｅｉｎ等（１９８０）公式计算：

ＰＩＣ＝１－∑
ｍ

ｉ＝１
Ｐ２ｉ－∑

ｍ－１

ｉ＝１
∑
ｍ

ｊ＝ｉ＋１
２Ｐ２ｉＰ

２
ｊ

式中：ｍ为某一位点上等位基因数；Ｐｉ和 Ｐｊ为
第ｉ和第ｊ个等位基因在群体中的频率（ｊ＝ｉ＋１）。

２　结果

２．１　微卫星引物ＰＣＲ扩增
选取的２０个微卫星位点中，有１４个在３个群

体中均表现出多态性，有２个位点（Ｚａ１１３ａ，Ｚａ１７９）
在新疆群体中未扩增出条带，４个位点在１个群体
中表现为单态（ＳＬ１４８和 ＰｆｌａＬ３在新疆群体中表现
单态，ＳｖｉＬ１在山东群体中表现单态，Ｚａ１１３ｂ在苏州
群体中表现单态），故舍去这６个位点。１４个多态
位点扩增的等位基因数在２～６，平均为３．６（位点
ＭＳＬ１的电泳结果见图１）。平均有效等位基因数
（Ｎｅ）为２．７，平均观测杂合度（Ｈｏ）为０５９４０，平均
期望杂合度（Ｈｅ）为 ０６０９４，平均多态信息含量
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（ＰＩＣ）为０５３４７（表２）。
２．２　群体遗传结构

１４个多态位点在各群体中的检测结果见表３。
３个群体的平均等位基因数（Ｎａ）分别为 ３３６、
２５７、３１０；平均观测杂合度（Ｈｏ）分别为 ０５６２１、
０５０８５、０５１９０；平均期望杂合度 （Ｈｅ）分别为
０５４６７、０４７１５、０５１９６；平均 ＰＩＣ分别为 ０４７６４、
０３９３１、０４４４０；由此可见，各遗传参数值（Ｎａ、Ｎｅ、
Ｈｏ、Ｈｅ、ＰＩＣ）均表现为：新疆群体 ＞苏州群体 ＞山东
群体。平衡检测结果表明，３个群体均有５０％的位
点偏离ＨＷ平衡（Ｐ＜０．０５）。

图１　位点ＭＳＬ１在３个白梭吻鲈群体中的扩增结果
Ｆｉｇ．１　Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｌｏｃｉ
ＭＳＬ１ｉｎｔｈｅｔｈｒｅｅｐｉｋｅｐｅｒｃｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

表２　１４个微卫星遗传多样性参数
Ｔａｂ．２　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆｔｈｅ１４ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓｌｏｃｉ

ＳＳＲ位点 Ｎａ Ｎｅ Ｈｏ Ｈｅ Ａｖｅ＿Ｈｅｔ ＰＩＣ Ｎｍ Ｆｓｔ Ｆｉｓ
ＳＬ５７ ２ １．８ ０．４０２２ ０．４５９４ ０．４３０８ ０．３５８９ ３．６３６０ ０．０６４３ ０．０６４０
ＳＬ１７４ ２ ２．０ ０．２１２８ ０．４９７０ ０．４４３９ ０．２９４５ ２．１６８２ ０．１０３４ ０．５０４１

ＳＬ１９５ ３ ２．７ ０．４７３１ ０．６２９１ ０．４３３０ ０．５７７８ ０．５６００ ０．３０８６ －０．０９５８

ＳｖｉＬ６ ３ ２．１ ０．６５５９ ０．５３３９ ０．４７９４ ０．３６８４ ２．３４００ ０．０９６５ －０．３６４６

ＳｖｉＬ７ ４ ３．１ ０．５９１４ ０．６８２３ ０．５１４８ ０．１８０８ ０．８２１８ ０．２３３２ －０．１２３５

ＳｖｉＬ８ ６ ４．１ ０．９８９５ ０．７５７６ ０．６９３７ ０．７１２４ ２．９２９４ ０．０７８６ －０．４２６０

Ｚａ１４４ ５ ４．１ ０．９６８４ ０．７６１３ ０．６４８０ ０．６０６０ １．４８９８ ０．１４３７ －０．４９３５

ＰｆｌａＬ２ ５ ２．６ ０．５５７９ ０．６１４１ ０．５３０６ ０．４７６８ １．６８３５ ０．１２９３ －０．０５０５

ＭＳＬ１ ４ ３．１ ０．５０５３ ０．６８５０ ０．６０６７ ０．５６００ ２．０３１４ ０．１０９６ ０．１６７０

ＭＳＬ２ ４ ２．７ ０．７０５３ ０．６３４６ ０．５９８４ ０．３９３５ ４．４２７３ ０．０５３４ －０．１８２７

ＭＳＬ３ ２ ２．０ ０．２０００ ０．５０２４ ０．２７９２ ０．３７２８ ０．３１６２ ０．４４１５ ０．２８８７

ＭＳＬ４ ３ ２．７ ０．２４２１ ０．６３４２ ０．３０２１ ０．２５８３ ０．２３１２ ０．５１９５ ０．２０７０

ＭＳＬ５ ３ ２．５ ０．３７８９ ０．６０８４ ０．５４０３ ０．３７２８ ２．１１３７ ０．１０５８ ０．３０３５

ＭＳＬ６ ４ ３．０ ０．５４７４ ０．６６５７ ０．５６１６ ０．６８３５ １．４２８６ ０．１４８９ ０．０２９０

Ｍｅａｎ ３．６ ２．７ ０．５３０７ ０．６１８９ ０．５０４５ ０．４６１２ １．１４０５ ０．１７９８ －０．０５０４

表３　白梭吻鲈３个群体的遗传多样性参数
Ｔａｂ．３　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆｔｈｅｔｈｒｅｅｐｉｋｅｐｅｒｃｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

ＳＳＲ

位点

新疆群体 山东群体 苏州群体

Ｎａ Ｎｅ Ｈｏ Ｈｅ ＰＩＣ ＰＨＷ Ｎａ Ｎｅ Ｈｏ Ｈｅ ＰＩＣ ＰＨＷ Ｎａ Ｎｅ Ｈｏ Ｈｅ ＰＩＣ ＰＨＷ
ＳＬ５７ ２ １．４８０．３４３８０．３２８９０．２７１３０．７９１１ ２ ２．０００．４２８６０．５０９１０．３７５００．３９４１ ２ １．８８２４０．４３７５０．４７６２０．３５８９０．６３９８
ＳＬ１７４ ２ ２．０００．０００００．５０７９０．３７５００．００００ ２ １．９００．５６６７０．４８０８０．３６１００．３１８７ ２ １．５５９８０．０９３８０．３６４６０．２９４５０．００００

ＳＬ１９５ ２ １．３６０．２５０００．２６７９０．２２８９０．６９２９ ２ １．６２０．５１７２０．３９０２０．３０９９０．０７１２ ３ ２．８７２４０．６５６２０．６６２２０．５７７８０．８６８４

ＳｖｉＬ６ ３ ２．３３０．８０６５０．５８０１０．４９７２０．００６２ ２ １．６８０．５００００．４１３００．３２３６０．２３６７ ３ １．８５６８０．６５６２０．４６８８０．３６８４０．０３８０

ＳｖｉＬ７ ４ ３．３１０．８４３８０．７０９３０．６４５７０．００００ ４ ２．９１０．７１８８０．６６６２０．５８８４０．４６１１ ３ １．２３４９０．１７２４０．１９３６０．１８０８０．１１６６

ＳｖｉＬ８ ５ ３．３４１．０００００．７１１８０．６５２４０．０００１ ３ ２．６９０．９６７７０．６３８３０．５５５２０．００００ ５ ４．０３９４１．０００００．７６４４０．７１２４０．００００

Ｚａ１４４ ５ ２．９６１．０００００．６７２６０．６０４１０．００００ ４ ２．６３０．９０３２０．６２９８０．５６０１０．００２９ ５ ２．９５９５１．０００００．６７２６０．６０６００．００００

ＰｆｌａＬ２ ４ ３．３１０．６２５００．７０８８０．６４０１０．２２７７ ２ １．６２０．５１６１０．３８９２０．３０９６０．０６２２ ５ ２．０４６００．５３１２０．５１９３０．４７６８０．２７７６

ＭＳＬ１ ４ ２．１２０．５６２５０．５３７２０．４９２９０．２４０１ ３ ２．９１０．５１６１０．６６６８０．５８１９０．０００４ ３ ２．７４１６０．４３７５０．６４５３０．５６０００．０００６

ＭＳＬ２ ４ ３．１１０．６２５００．６８９５０．６２３７０．０６１１ ４ ３．１００．９３５５０．６８８００．６１４９０．０００３ ３ １．７８４００．５６２５０．４４６４０．３９３５０．２０５０

ＭＳＬ３ ２ １．１３０．１２５００．１１９００．１１０３０．７４５８ ２ １．２９０．０６４５０．２２８５０．１９９５０．００００ ２ １．９８２６０．４０６２０．５０３５０．３７２８０．２６６９

ＭＳＬ４ ３ １．９３０．５９３８０．４８８６０．３９１５０．０８９３ ２ １．１４０．０００００．１２２７０．１１３４０．００００ ２ １．４３８２０．１２５００．３０９５０．２５８３０．０００５

ＭＳＬ５ ３ ２．８６０．４０６２０．６６１２０．５７５９０．００１２ ２ １．９００．１２９００．４８２３０．３６１９０．００００ ２ １．９８２６０．５９３８０．５０３５０．３７２８０．３０２６

ＭＳＬ６ ４ ２．９５０．６８７５０．６７１１０．５９７２０．０１４８ ２ １．４１０．３５４８０．２９６７０．２４９３０．２５５３ ４ ３．７３７２０．５９３８ ０．７４４ ０．６８３５０．０２８５

Ｍｅａｎ３．３６２．４４０．５６２１０．５４６７０．４７２９０．１５４９２．５７２．０４０．５０８５０．４７１５０．３５１６０．２０３３３．１０２．２９４１０．５１９００．５１９６０．４６１２０．１５３５
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２．３　群体间遗传分化与遗传距离
每个微卫星位点的固定系数值（Ｆｉｓ、Ｆｓｔ）见表

２。群体间的遗传分化指数为０．１７９８，表明３个白
梭吻鲈群体有一定的遗传分化。

３个群体的无偏 Ｎｅｉ氏遗传距离与遗传相似系
数计算结果表明，新疆群体与山东群体的遗传距离

最大（０．４６９１），相似性最低（０．６２５６）；山东群体与
苏州群体的遗传距离最小（０．２９３６），相似性最高
（０．７４５６）（表４）。根据遗传距离，运用 ＵＰＧＭＡ对
３个群体进行了聚类分析（图２），可见山东群体和
苏州群体首先聚为一枝，之后再与新疆群体聚合。

表４　白梭吻鲈３个群体无偏Ｎｅｉ氏遗传
距离与遗传相似系数

Ｔａｂ．４　Ｎｅｉ′ｓ（１９７８）ｕｎｂｉａｓｅｄｍｅａｓｕｒｅｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｓｔａｎｃｅａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｉｄｅｎｔｉｔｙａｍｏｎｇｔｈｅｔｈｒｅｅ

ｐｉｋｅｐｅｒｃｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体 新疆群体 山东群体 苏州群体

新疆群体 － ０．６２５６ ０．６４１４
山东群体 ０．４６９１ － ０．７４５６
苏州群体 ０．４４４１ ０．２９３６ －

　　注：对角线以上为群体间遗传相似系数，对角线以下为群体间遗

传距离。

Ｎｏｔｅ：Ｎｅｉ′ｓｇｅｎｅｔｉｃｉｄｅｎｔｉｔｙ（ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ

（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）．

图２　白梭吻鲈３个群体的ＵＰＧＭＡ聚类分析

Ｆｉｇ．２　ＵＰＧＭＡｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓｏｆＮｅｉ′ｓ（１９７８）ｕｎｂｉａｓｅｄ

ｍｅａｓｕｒｅｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｉｄｅｎｔｉｔｙ

ａｍｏｎｇｔｈｒｅｅｐｉｋｅｐｅｒｃｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

３　讨论

３．１　微卫星标记的通用性与适用性
本研究使用了１４个多态微卫星，其中５个是从

鲈科其他物种开发得到的，９个是从白梭吻鲈中开
发得到的，它们在本研究中的扩增结果与在其他鲈

科的研究结果基本相似（Ｗｉｒｔｈｅｔａｌ，１９９９；Ｌｅｃｌｅｒｃ
ｅｔａｌ，２０００；Ｋｏｈｌｍａｎｎｅｔａｌ，２００８；Ｄｕｂｕｔｅｔａｌ，
２０１０），说明这些微卫星标记在同科不同种间有一
定的通用性。

Ｂｏｔｓｔｅｉｎ等（１９８０）首先提出了衡量基因变异程
度高低的多态信息含量指标。ＰＩＣ＞０．５时，为高度

多态性座位；０．２５＜ＰＩＣ＜０．５时，为中度多态性座
位；ＰＩＣ＜０．２５时，为低度多态性座位。本研究中的
１４个多态微卫星位点，１个位点属于低度多态性位
点，５个位点属于高度多态性位点，８个属于中度多
态性位点，因此所选微卫星标记适合用于白梭吻鲈

群体的遗传多样性研究。

３．２　不同区域白梭吻鲈群体的遗传多样性比较
遗传多样性是评价物种资源状况的重要依据之

一，决定了物种的生存力和适应性，是优良性状选育

的基础（孙效文，２０１０）。等位基因数、观测杂合度、
期望杂合度和多态信息含量等参数均能反应群体遗

传多样性水平，其数值越大，则遗传多样性越丰富

（侯宁等，２００７）。
在本研究中，３个群体的平均多态信息含量为

０．４２８６，达到了中度多态水平，平均观测杂合度为
０．５２９９，平均期望杂合度为 ０．５１２６，略低于
Ｇｈａｒｉｂｋｈａｎｉ等（２０１４）调查伊朗北部里海沿岸的
４个白梭吻鲈群体（Ｈｏ＝０５３６８，Ｈｅ＝０５１３３），也
略低于Ｐｏｕｌｅｔ（２００９）等利用６个微卫星对４个地理
群体白梭吻鲈的研究结果（Ｈｏ＝０５３１２），表明本研
究中３个白梭吻鲈群体的遗传多样性处于中等偏低
的水平；其中，新疆群体各参数值最高，山东群体各

参数值最低，这可能与新疆群体为采自乌伦古湖的

野生群体有关。山东省自１９９５年开始从新疆引进
白梭吻鲈群体，经过多年的养殖与人工繁育，该养殖

群体遗传多样性有所降低；苏州群体虽然也是人繁

群体，由于维持有效亲本群体在１００组以上，其遗传
多样性略高于山东群体。由此可见，在白梭吻鲈繁

育工作中，需要有计划地加强亲本的遗传背景检测，

同时维持一定规模的亲鱼数量，如此才能保证人工

繁殖子代群体遗传多样性和养殖性能，为产业的持

续健康发展提供物质基础。

３．３　群体遗传分化与遗传多样性保护
遗传分化指数（Ｆｓｔ）是反应亚群间遗传分化的

重要指标。Ｗｒｉｇｈｔ（１９７８）认为Ｆｓｔ＝０～０．０５表示遗
传分化很小或没有发生遗传分化，Ｆｓｔ＝０．０５～０．１５
表示中等程度的遗传分化，Ｆｓｔ＝０．１５～０．２５表示发
生了较大的遗传分化，Ｆｓｔ＞０．２５表示发生了极大的
遗传分化。本研究中，白梭吻鲈群体的遗传分化指

数为０．１７９８，表明３个白梭吻鲈群体已有一定的遗
传分化。

白梭吻鲈自然群体仅分布于新疆，近年来野生

资源量正不断下降。本研究发现其遗传多样性属于

中度偏低水平，在广东省经过２～３代的人工繁殖，

３８２０１７第１期　　　　　　　　　　　　韩晓飞等，白梭吻鲈３个群体的遗传结构比较



其生长性能出现下降。因此，为了白梭吻鲈产业的

持续发展，一方面应尽快对新疆白梭吻鲈野生群体

进行保护，如设立禁捕区和禁期；同时，对于国内进

行白梭吻鲈人工繁殖的企业，必须加强亲本的管理，

确保有效繁殖群体不小于５０，防止近交衰退现象的
发生。

志谢：白梭吻鲈野生群体采样工作得到了新疆

生产建设兵团农十师水产技术推广站张胜鹰和刘晓

辰协助，特此志谢。
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