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斑点叉尾鮰 4 个群体遗传多样性的微卫星分析
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摘要 采用16对微卫星引物对斑点叉尾鮰3个引进地理群体(德克萨斯州、阿拉巴马州和密西西比州)和

1个“本地优”群体(丹江口水库和青江水库杂交后选育的优良个体)进行遗传多样性分析。结果表明:4个群体

的等位基因数在2~18之间,平均有效等位基因数为5.8208~6.1466,平均观测杂合度为0.6530~0.6935,

平均期望杂合度为0.7327~0.7566,平均多态信息含量为0.6135~0.7256;哈代-温伯格平衡检验结果显示,

4个群体在大部分位点显著偏离平衡,遗传偏离指数D 多为负值,表明4个群体均存在一定程度的杂合子缺失。

其中,德克萨斯和密西西比群体的遗传距离最远(0.2750),相似度最低(0.7596)。分子方差分析结果显示:遗
传变异4.22%来自群体之间,95.78%来自于群体内部。基于群体间 Nei氏标准遗传距离构建的4个群体的

UPGMA系统进化树结果显示,密西西比群体单独聚为一类,德克萨斯、本地优和阿拉巴马群体聚为一类,其中

在德克萨斯、本地优和阿拉巴马群体这个分支中,德克萨斯和本地优群体聚为一类。综上所述,4个群体内遗传

变异较大,遗传多样性水平较高,具有一定的育种潜力,可以作为良好的育种材料。
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  斑点叉尾鮰(Ictaluruspunctatus)隶属于鲇形

目(Siluriformes)、北美鲇科(Ictaluridae)、叉尾鮰属

(Ictalurus),原产于美国和墨西哥北部,是一种大型

的淡水鱼类,具有生长速度快,环境适应性强,容易

饲养,抗病力强,肉质鲜美等优点,在美国有着悠久

的养殖历史,是美国主要的淡水养殖品种之一[1]。
该鱼于1984年引进我国,经过多年的养殖推广现已

遍及全国20多个省、市、自治区,成为我国重要的淡

水养殖品种之一。然而由于引进后多年的累代养

殖、人工选育工作滞后和亲本数量较少等原因,导致

斑点叉尾鮰的种质退化严重,主要表现在抗病力下

降、生长缓慢和规格变小,高密度集约化养殖时容易

发生大规模病害和死亡,这些问题严重制约了斑点

叉尾鮰的产业发展[2]。为了进一步提高养殖鮰鱼的

产量和质量,确保鮰鱼养殖业的可持续发展,进行斑

点叉尾鮰种质资源保护和遗传育种改良的研究已经

成为人们关注的重点。因此,对我国现有的斑点叉

尾鮰的种群结构、遗传多样性等进行分析便显得十

分必要。

随着基因组学和其他遗传技术的迅速发展,水
产动物遗传育种学研究也进入了一个新纪元。其中

主要包括基因组测序、DNA分子标记和体细胞核移

植、干细胞技术等[3]。其中微卫星标记(microsatel-
litemarker)是DNA分子标记中应用最为广泛的标

记之一[4],因其具有较高的多态性、呈共显性遗传等

特点而被广泛应用于鱼类种群遗传多样性分析、种
质资源保护以及遗传图谱建立和QTL定位等研究

中[5]。
本研究采用微卫星标记技术,利用16个微卫星

标记对来自大岩湖的4个斑点叉尾鮰群体进行种群

结构和遗传多样性分析,旨在为斑点叉尾鮰的育种

工作提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 材 料

试验所采集的样品均来自湖北省嘉鱼县大岩湖

美国斑点叉尾鮰养殖基地,4个斑点叉尾鮰群体分

别为该基地从美国德克萨斯州、阿拉巴马州和密西
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西比州引进的原种以及本地优群体(丹江口水库

1997年引进的美国密西西比品系子二代群体和青

江水库2005年引进的美国密苏里品系子一代群体

杂交后筛选的性状优良个体)。每个群体随机取样

40尾,取鳍条组织,100%乙醇保存备用。
1.2 主要仪器和试剂

所用仪器主要有PCR仪(eppendorfAG)、低
温离心机(Eppendorfcentrifuge5810R)和凝胶成

像系统(Tanon1600R)等。所 用 试 剂 主 要 包 括

Taq DNA 聚 合 酶、dNTPs、上 样 缓 冲 液 和

pUC18/MspⅠ等,均购于上海博彩生物科技有限

公司。
1.3 微卫星引物

本试验所用的16对微卫星引物均为陈姝君[6]

和 Waldbieser等[7]已发表的微卫星序列(表1),由
上海生工生物工程技术服务有限公司合成。
1.4 基因组 DNA 的提取

利用常规的酚-氯仿法[8]提取鳍条组织的基因

组 DNA, 利 用 微 量 紫 外 分 光 光 度 计

(NanoDrop2000)检测DNA的浓度和纯度,同时采

用1%的琼脂糖凝胶电泳检测所提DNA的质量。
1.5 PCR 反应及产物检测

PCR 反 应 体 系:10×Buffer(20 mmoL/L

Mg2+)1μL;dNTPs(10mmoL/L)0.2μL;正反引

物各0.25μL;Taq酶(2U/μL)0.1μL;DNA模板

0.5μL;补充灭菌双蒸水至终体积为10μL。PCR
扩增程序为:95℃预变性3min,95℃变性30s,退
火(温度见表1)30s,72℃延伸45s,32个循环;最
后72℃充分延伸5min。扩增产物采用8%的非变

性聚丙烯胺凝胶电泳进行检测。
1.6 数据统计及分析

银染后得到的条带利用QUANTITYONE软

件进行读取,然后利用Convert软件进行统计软件

间数据输入格式的转换。用Popgene1.32进行统

计分析,计算4个群体各微卫星位点的等位基因数

(A)、有效等位基因数(Ne)、观测杂合度(Ho)、期望

杂合度(He)、遗传相似系数(I)、群体间遗传距离

(Ds)和 Hardy-Weinberg遗传偏离指数(D)等。用

FSTAT软件计算遗传分化指数 (Fst)及分子方差

分析(AMOVA)。再 根 据 Nei氏 遗 传 距 离 通 过

MEGA4软件利用 UPGMA法构建系统树。最后

根据等位基因频率计算多态信息含量[9]:

PIC=1- (∑
n

i=1
p2i)- ∑

n-1

i=1
∑
n

j=i+1
2p2ip2

j

其中pi和pj分别为第i和第j个等位基因数的

频率,n为等位基因数。
表1 16对微卫星引物及其退火温度1)

Table1 Sixteenpairsofmicrosatellitemakersequenceandannealingtemperature

位点

Locus
引物序列(5′-3′)

Primersequence(5′-3′)

退火温度/℃
Annealing
temperature

片段大小/bp
Allelsize

BM496819 F:TGGGATTGAGCCGTCATCAG R:TGTGTGGTCTCCGCTTGAGG 57 197

BM438559 F:GGAATGATGTGTTGTAGCAGTG R:ATGCTGGAAAGTGTTGCGTG 57 206

BM496168 F:GCAGTTTGCGGGGGAACAGG R:CATTCCTTCTTATGGAGCTGT 56 208

BM438817 F:TGCATGTGTAATAACCCTGAGA R:GCACGGGATAATCAACGCTG 57 100

BM496532 F:ACCTTGTGCTACAGACCCAG R:AGTCAATCGCAGGGCACCCT 58 174

BM438814 F:AGATCCCAGTCCTGTGTTGG R:CGTGTTGATGAAGGCAAGACAC 58 193

BM438944 F:GAAAATGACTCAAGCAGGAG R:CTGTACGTCGCAGTGCTCAC 56 212

BM439046 F:GCCAAACGCTAACATGGCTG R:TGATTTGATACAGCGCGGTG 57 159

BM495325 F:CAGTATAGGGAAACCTGTTG R:TGCATGTGTGTGTGTGTGAC 56 177

IpCG0033 F:CTAGGTCTCGCCAATGTCGC R:ATAAAGTATGAAAACTGGCACCCC 53 150~213

IpCG0035 F:AACCACTAAGCCTAGCACGTTC R:AGTATGGGTACTGCAACAAAACAAG 53 298~342

IpCG0040 F:CAAGTAAGTTAATGCGAGATAGTC R:TTCTTTAGACGGTTGATGGTC 52 235~287

IpCG0041 F:GTTCAGTGACAGATTCATTTCATTC R:CTCCAGACTCCTTTTTTACTTCTTT 48 110~152

IpCG0043 F:CAGTAGGTCTGCTTGCAATCTGA R:TGTGATAGCATGATGGTAACCTGAG 48 133~207

IpCG0054 F:TTTAGATTCTACCTGACCTGTATTG R:ACTGAATGACTAAGGAGAAAACATC 48 300~336

IpCG0057 F:GCTAAAGAAAGGTAGACGACTG R:GAGGCTTTCTCACAATACATACG 52 114~142

 1)F:正向引物Forwardprimer;R:反向引物 Reverseprimer.
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2 结果与分析

2.1 群体遗传多样性分析

经过PCR反应体系优化,16个位点在4个群

体中均能扩增出目的条带,且均表现出不同程度的

多态性。每个位点检测到2~18个不同的等位基

因。图1为本地优群体部分个体在IpCG0043位点

的微卫星扩增电泳图。

M:pUC18/MspⅠ marker;1~19:本地个体Individualoflocalpopulations.

图1 本地优群体部分个体在IpCG0043位点的微卫星扩增电泳图

Fig.1 PolyacrylamideelectropherogramofSSR-amplifiedproductionsforsome
individualsoflocalpopulationatlocusIpCG0043

表2 4个斑点叉尾鮰群体在16个微卫星位点的多样性指数1)

Table2 Thepolymorphicinformationat16microsatellitelocioffourIctaluruspunctatuspopulations

位点

Locus

群体Population
多样性指数

Polymorphicinformation
德克萨斯

Texas
本地优

Local
密西西比

Mississippi
阿拉巴马

Alabama

BM496819

Na
Ne
He
Ho

PIC

11.0000
8.0690
0.8761
1.0000
0.8636

9.0000
4.3149
0.7682
1.0000
0.7347

16.0000
11.2676
0.9113
1.0000
0.9044

11.0000
6.7368
0.8516
0.9750
0.8348

BM438559

Na
Ne
He
Ho

PIC

5.0000
1.4884
0.8525
0.3750
0.3126

7.0000
1.3878
0.2794
0.2821
0.2727

15.0000
4.9383
0.7975
0.4750
0.7825

12.0000
2.3581
0.5759
0.5750
0.5613

BM496168

Na
Ne
He
Ho

PIC

10.0000
6.7797
0.8525
0.9750
0.8365

13.0000
10.4897
0.9047
1.0000
0.8967

10.0000
6.9414
0.8559
0.9000
0.8398

13.0000
7.3394
0.8638
0.9750
0.8494

BM438817

Na
Ne
He
Ho

PIC

10.0000
7.0485
0.8581
1.0000
0.8427

13.0000
9.9931
0.8999
0.9474
0.8915

10.0000
8.3770
0.8806
0.8750
0.8685

10.0000
7.0909
0.8590
0.8718
0.8437

BM496532

Na
Ne
He
Ho

PIC

7.0000
5.0700
0.8028
0.9231
0.7759

3.0000
2.6660
0.6249
1.0000
0.5546

2.0000
2.0000
0.5000
1.0000
0.3750

7.0000
5.1282
0.8050
0.9000
0.7771

BM438814

Na
Ne
He
Ho

PIC

8.0000
4.7904
0.7913
0.3750
0.7600

6.0000
4.0398
0.7525
0.4615
0.7141

7.0000
3.6655
0.7272
0.3750
0.6822

8.0000
2.7491
0.6362
0.4000
0.6051

647
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  续表2 ContinuedfromTable2

位点

Locus

群体Population
多样性指数

Polymorphicinformation
德克萨斯

Texas
本地优

Local
密西西比

Mississippi
阿拉巴马

Alabama

BM438944

Na
Ne
He
Ho

PIC

3.0000
1.1343
0.1184
0.0750
0.1138

3.0000
1.0530
0.0503
0.0513
0.0496

5.0000
1.4995
0.3331
0.3250
0.2987

4.0000
1.4279
0.2997
0.3250
0.2729

BM439046

Na
Ne
He
Ho

PIC

7.0000
1.7293
0.4217
0.5000
0.4039

6.0000
2.6452
0.6220
0.9231
0.5673

3.0000
2.0113
0.5028
0.8500
0.3884

2.0000
1.9950
0.4988
0.9500
0.3744

BM495325

Na
Ne
He
Ho

PIC

6.0000
3.3684
0.7031
0.4250
0.6642

6.0000
3.4141
0.7071
0.3846
0.6733

6.0000
2.2130
0.5481
0.4250
0.5104

4.0000
2.5098
0.6016
0.4750
0.5389

IpCG0033

Na
Ne
He
Ho

PIC

17.0000
10.5263
0.9050
0.8750
0.8975

13.0000
8.6176
0.8840
0.7436
0.8736

15.0000
9.1429
0.8906
0.8500
0.8809

11.0000
8.6022
0.8838
0.8000
0.8722

IpCG0035

Na
Ne
He
Ho

PIC

10.0000
4.8265
0.7928
0.3750
0.7691

9.0000
5.9298
0.8314
0.6154
0.8100

11.0000
5.9925
0.8331
0.4500
0.8141

9.0000
4.8930
0.7956
0.3750
0.7746

IpCG0040

Na
Ne
He
Ho

PIC

14.0000
5.8824
0.8300
0.5250
0.8132

10.0000
5.9302
0.8314
0.5263
0.8122

15.0000
5.7658
0.8266
0.5000
0.8065

13.0000
6.0377
0.8344
0.5000
0.8180

IpCG0041

Na
Ne
He
Ho

PIC

13.0000
9.4395
0.8941
0.4750
0.8845

12.0000
8.0904
0.8764
0.3590
0.8648

12.0000
8.1841
0.8778
0.4750
0.8656

12.0000
7.6923
0.8700
0.4250
0.8573

IpCG0043

Na
Ne
He
Ho

PIC

14.0000
7.5117
0.8669
0.7500
0.8536

15.0000
9.6879
0.8968
0.8205
0.8880

13.0000
8.9385
0.8881
0.7500
0.8776

13.0000
8.9636
0.8884
0.9250
0.8780

IpCG0054

Na
Ne
He
Ho

PIC

18.0000
13.5593
0.9263
0.9000
0.9216

18.0000
11.1838
0.9106
0.8462
0.9038

18.0000
11.9850
0.9166
0.8000
0.9109

18.0000
12.9555
0.9228
0.8500
0.9175

IpCG0057

Na
Ne
He
Ho

PIC

10.0000
7.0330
0.8578
0.9000
0.8415

12.0000
8.5690
0.8833
0.9744
0.8721

11.0000
5.4237
0.8156
0.7250
0.7934

11.0000
6.6528
0.8497
0.7750
0.8336

平均值 Mean

Na
Ne
He
Ho

PIC

10.1875
6.1410
0.7391
0.6530
0.6135

9.6875
6.1258
0.7327
0.6835
0.7112

10.5625
6.1466
0.7566
0.6734
0.7243

9.8750
5.8208
0.7523
0.6935
0.7256

 1)Na:等位基因数;Ne:有效等位基因数;Ho:观测杂合度;He:期望杂合度;PIC:多态信息含量。Na,Numberofalleles;Ne,Ef-
fectivealleles;Ho,Observedheterozygosity;He,Expectedheterozygosity;PIC,Polymorphicinformationcontent.
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  对斑点叉尾鮰4个群体的遗传多样性进行分

析,16个位点中的等位基因数(Na)、有效等位基因

数(Ne)、观测杂合度(Ho)、期望杂合度(He)、多态

信息含量(PIC)及其各个群体的平均值见表2。由

表可知,BM438944位点的多态性最低,其余15个

位点在4个群体中均表现出较高的多态性,其中阿

拉巴马群体的多态信息(PIC)含量和观测杂合度

(Ho)最高。而Na、Ne、和 He 指数均是密西西比群

体最高。

2.2 Hardy-Weinberg 平衡

经 Hardy-Weinberg平衡的卡方检验发现,在

4个群体16个微卫星位点的54个组合中大部分极

显著偏离遗传平衡状态(P<0.01),德克萨斯、本地

优、密西西比、阿拉巴马群体分别仅有6、3、4和2个

位点符合 Hardy-Weinberg,4个群体仅在BM438944
位点均符合 Hardy-Weinberg。4个群体在各位点的

平均遗传偏离指数均为负值,说明4个群体均存在一

定程度的杂合子缺失现象,结果见表3。
表3 4个斑点叉尾鮰群体各位点的遗传偏离指数(D)及其P 值

Table3 Hardy-Weinbergdeparturevalue(D)andPvalueforfourIctaluruspunctatuspopulations

位点

Locus
德克萨斯 Texas
P D

本地优Local
P D

密西西比 Missippi
P D

阿拉巴马 Alabama
P D

BM496819 0.0000 0.1414 0.0000 0.3017 0.0000 0.0973 0.0000 0.1449

BM438559 1.0000 -0.5601 0.3604 0.0097 0.0000 -0.4044 0.1564 -0.0016

BM496168 0.0000 0.1437 0.0000 0.1053 0.0000 0.0515 0.00001 0.1287

BM438817 0.0000 0.1655 0.8121 0.0528 0.0035 -0.0064 0.0000 0.0149

BM496532 0.0000 0.1498 0.0000 0.6003 0.0000 1.0000 0.0000 0.1180

BM438814 0.0000 -0.5261 0.00002 -0.3867 0.0000 -0.4843 0.0000 -0.3713

BM438944 0.1239 -0.3665 1.0000 0.0199 0.5065 -0.0243 0.4767 0.0844

BM439046 1.0000 0.1857 0.0000 0.4841 0.0000 0.6905 0.0000 0.9046

BM495325 0.0000 -0.3955 0.0000 -0.4561 0.0000 -0.2246 0.0000 -0.2104

IpCG0033 0.0948 -0.0331 0.0000 -0.1588 0.1128 -0.0456 0.0437 -0.0948

IpCG0035 0.0000 -0.5270 0.0000 -0.2598 0.0000 -0.4598 0.0000 -0.5287

IpCG0040 0.0000 -0.3675 0.0000 -0.3670 0.0000 -0.3951 0.0000 -0.4008

IpCG0041 0.0000 -0.4687 0.0000 -0.5904 0.0000 -0.4589 0.0000 -0.5115

IpCG0043 0.0340 -0.1348 0.0000 -0.0851 0.0000 -0.1555 0.0267 0.0412

IpCG0054 0.0547 -0.0284 0.0010 -0.0707 0.0555 -0.1272 0.0218 -0.0789

IpCG0057 0.1549 0.0492 0.0000 0.1031 0.0559 -0.1111 0.0008 -0.0879

平均值 Mean -0.1608 -0.0436 -0.0661 -0.0531

2.3 群体间的遗传分化分析

4个群体间的遗传分化指数(Fst)为0.0147~
0.0342(表4),说明本研究中4个群体间的遗传分

化水平较低(Fst<0.05)。其中密西西比和阿拉巴

马群体之间遗传分化水平最低(0.0147),而德克

萨 斯 和 本 地 群 体 之 间 遗 传 分 化 水 平 稍 高

(0.0342)。
斑点叉尾鮰群体间Nei氏遗传距离为0.1394~

0.2750,遗传相似度为0.7596~0.8698(表5)。其

中德克萨斯和本地优的群体间的遗传距离最近

(0.1394),遗传相似度最高(0.8698),而德克萨斯和

密西西比群体之间的遗传距离最远(0.2750),遗传

相似度最低(0.7596)。根据遗传距离采用 UPG-
MA法对4个群体进行聚类分析,结果(图2)显示,

4个群体聚为两类,德克萨斯、本地优和阿拉巴马群

体聚为一类,密西西比群体单独聚为一类,其中德克

萨斯和本地优群体亲缘关系最近。
表4 4个斑点叉尾鮰群体的遗传分化指数(Fst)

Table4 Fixationindex(Fst)for

channelcatfishfromfourpopulations

群体

Population
德克萨斯

Texas
本地优

Local
密西西比

Mississippi
阿拉巴马

Alabama

德克萨斯

Texas
——— ——— ——— ———

本地优Local 0.0342 ——— ——— ———

密西西比

Mississippi
0.0198 0.0288 ——— ———

阿拉巴马

Alabama
0.0269 0.0230 0.0147 ———

847



 第6期 崔 蕾 等:斑点叉尾鮰4个群体遗传多样性的微卫星分析  

表5 4个斑点叉尾鮰群体的遗传距离

(对角线下)和相似度S(对角线上)

Table5 Nei’sgeneticdistance(belowdiagonal)

andgeneticidentity(abovediagonal)ofchannelcatfish

群体

Population
德克萨斯

Texas
本地优

Local
密西西比

Mississippi
阿拉巴马

Alabama
德克萨斯

Texas
——— 0.8698 0.7596 0.8376

本地优Local 0.1394 ——— 0.7831 0.8677
密西西比

Mississippi
0.2750 0.2445 ——— 0.8426

阿拉巴马

Alabama
0.1772 0.1419 0.1712 ———

  图2 基于Nei’s遗传距离构建的

4个斑点叉尾鮰群体的UPGMA聚类树图

Fig.2 AUPGMAdendrogramof4channelcatfish

populationgsbasedonNei’sgeneticdistance

  AMOVA 分 析 结 果(表6)表 明,群 体 中 仅

有4.22%(P<0.01)的遗传变异来自于群体间,

表6 4个斑点叉尾鮰群体分子方差分析1)

Table6 AMOVAanalysisamongIctaluruspunctatuspopulations

变异来源

Sourceofvariation
自由度

d.f.
平方和

Sumofsquares
方差组分

Variancecomponents
方差比例/%

Percentageofvariation

群体间 Amongpopulations 3 82.984 0.26458Va 4.22**

群体内 Withinpopulation 314 1883.321Vb 6.00676 95.78**

总变异 Totalvariation 317 1966.305 6.27035

 1)**为1023次模拟检验后显示为极显著(P<0.01)。**meansextremesignificance(P<0.01)after1023permutationtest.

95.78%(P<0.01)的遗传变异来自于群体内,表明

遗传变异主要存在于个体之间,个体间的遗传变异

远大于群体间的遗传变异。

3 讨 论

遗传多样性是指地球上所有生物所携带的遗传

信息的总和,是生物多样性的重要组成部分。它是

物种适应复杂多变的环境、维持生存和进化的基础,
往往一个物种的遗传变异越大,其进化潜力也会比

较高[10-11]。而微卫星标记与其他分子标记相比具有

多态性丰富、共显性等优点,使其成为分析水产动物

遗传多样性比较常用的分子标记。
微卫星位点的多态性可以用多态信息含量

(PIC)来衡量,通常多态信息含量能反映出某个群

体遗传变异程度、位点多样性等,根据Botstein等[9]

提出的划分标准:在某个群体中当其PIC>0.50
时,该位点为高度多态;当0.25<PIC<0.50时,该
位点为中度多态;当PIC<0.25时,该位点为低度

多态。本研究在16个微卫星位点中,德克萨斯和本

地 优 群 体 在 BM438944 位 点 为 低 度 多 态,在

BM438559位点为中度多态;密西西比和阿拉巴马

群体在BM438944、BM439046位点为中度多态;德

克萨斯群体在BM439046位点为中度多态;密西西

比群体在BM496532位点为中度多态,4个群体在

其余的位点上均显示为高度多态,说明这些位点均可

以作为遗传标记用于斑点叉尾鮰遗传多样性的分析。
基因杂合度是指群体中某个位点上杂合子的频

率,反映群体的遗传变异程度,被认为是衡量群体遗

传变异的最适参数[12]。本研究中测得的斑点叉尾

鮰德克萨斯、本地优、密西西比和阿拉巴马群体的平

均观测杂合度分别为0.6530、0.6835、0.6734、

0.6935,平均期望杂合度分别为0.7391、0.7327、

0.7566、0.7523,4个群体的杂合度都比较高,在某

些位点上杂合度甚至达到1.0000,该结果与赵沐子

等[13]的研究结果基本一致。这说明大岩湖养殖场

4个斑点叉尾鮰群体的遗传多样性较高,有较好的

选育潜力。

Hardy-Weinberg遗传偏离指数D 主要是反映

Ho 和He 之间的平衡关系,D 值越接近0,基因型的

分布就越接近于平衡,D 值为正则说明杂合子过剩,

D 值为负说明正处于杂合子缺失的状态。由表3可

知,4个群体仅在少部分位点表现为杂合子过剩,而
大部分位点表现为杂合子缺失。各位点的平均遗传

偏离指数均为负值,说明总体表现为杂合子缺失。
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出现杂合子过剩的现象可能是由于养殖群体是由一

个有限的亲本产生的比较小的子代群体,在子代群

体中产生了创始者效应(foundereffect)或者瓶颈效

应(bottleneckeffect)从而导致连锁不平衡的现象,
但在一个较大且稳定的群体中这种现象产生的可能

性几乎为零[14]。而杂合子缺失可能是由于研究样

本数量有限、近亲杂交和人为干扰等因素导致稀有

碱基缺失所致[15]。因此,在以后的繁殖和选育中应

适当地扩大选育范围尽量避免近亲交配,防止杂合

子的丢失。
遗传距离是衡量群体间遗传关系的指标。本研

究结果发现,德克萨斯和本地优群体间的遗传距离

最小(0.1394),遗传相似度最高(0.8698),说明其

亲缘关系最近;反之,德克萨斯和密西西比群体的

遗传 距 离 最 远 (0.2750),遗 传 相 似 度 最 低

(0.7596),亲缘关系最远。同时根据遗传距离得

到的聚类树更能直观地表现出这种关系,由此推

测该养殖场的亲本最初可能是从德克萨斯和阿拉

巴马州引进的。
遗传分化指数Fst是目前应用最广泛的一个衡

量群体间遗传分化程度的指标。当Fst<0.05时,
说明群体间的遗传分化较弱;当0.05<Fst<0.15
时,群体属于中等程度的遗传分化;当0.15<Fst<
0.25时,则群体间存在较大的遗传分化;当Fst>
0.25时,说明群体间分化极大[16]。本研究中4个群

体的遗传分化指数在0.0147~0.0342之间,均小

于0.05,说明4个群体之间遗传分化较弱。同时

AMOVA分析结果表明遗传变异主要来源于群体

内部个体之间,仅有4.22%的变异来自于群体之

间,这也证实了斑点叉尾鮰群体之间的遗传分化水

平较低。
综上所述,湖北嘉鱼县大岩湖养殖场的4个斑

点叉尾鮰养殖群体间存在一定的遗传分化,但分化

水平较低。群体内遗传变异较大,且保持了比较丰

富的遗传多样性,说明其存在一定的育种潜力,可作

为大规模家系选育的基础群体。同时,本研究结果

也说明在今后的斑点叉尾鮰育种及引种过程中要尽

量引进遗传关系较远的群体进行交配以避免种质退

化,同时也应该注意亲本数量以防止近亲交配,从而

保证我国斑点叉尾鮰养殖业的健康持续发展,培育

优良且适应我国养殖环境的斑点叉尾鮰品种。
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Analysisofgeneticdiversityamongfourdifferentchannel
catfishpopulationsbyusingmicrosatellitemarkers

CUILei XIECong-xin LIYan-he YUYong-yao
LIUXiao-lian ZHANGJie ZHOUXiao-yun

CollegeofFisheries,HuazhongAgriculturalUniversity/

KeyLaboratoryofAgriculturalAnimalGenetics,BreedingandReproduction
ofMinistryofEducation,Wuhan430070,China

Abstract Microsatellitemarkerswereusedtoanalyzegeneticdiversityoffourchannelcatfish(Ic-
taluruspunctatus)populations(Texas,Local,AlabamaandMississippi).Theresultsshowedthattheal-
lelenumberofthefourpopulationsrangedfrom2to18,theaverageeffectallelesrangedfrom5.8208to
6.1466,theaverageobservedheterozygosity(Ho)rangedfrom0.6530to0.6935,theaverageexpected
heterozygosity(He)rangedfrom0.7327to0.7566,andtheaveragepolymorphicinformationcontent
(PIC)rangedfrom0.6135to0.7256.MostlociweresignificantlydeviatedfromHardy-Weinbergequi-
librium (P<0.05)andthegeneticdeviationindex(D)werealmostminus,suggestinglossofHeterozy-
gousinthe4populationstosomeextent.Nei’sgeneticdistanceandgeneticidentityshowedthatthege-
neticdistancebetweenTexasandMississippipopulationwasthehighest(0.2750)andthegeneticiden-
titywasthelowest(0.7596),whilethegeneticdistancebetweenthepopulationTexasandLocalwas
thelowest(0.1394)andthegeneticidentitywashighest(0.8698).TheAMOVAresultshowedthat
4.22%ofgeneticvariationwasfrompopulationsand85.86%wasfromindividuals.TheUPGMAphylo-
genetictreeofthefourpopulationswasconstructedbasedonNei’sgeneticdistance.Theresultshowed
thatMississippipopulationclusteredintoonegroup,thepopulationsofTexas,LocalandAlabamaclus-
teredintoanothergroupandtherelationshipbetweenTexasandLocalpopulationwastheclosest.All
theresultsaboveshowedthatthefourchannelcatfishpopulationshadhighlevelsofgeneticdiversity,

hadthepotentialasbreedingmaterialandthencanbeusedasbreedingmaterial.
Keywords channelcatfish;microsatellite;geographicalpopulation;geneticdiversity;geneticdis-

tance
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