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摘要　采用Illumina高通量测序技术对鳜(Sinipercachuatsi)性腺转录组进行分析,筛选获得可设计引物

的微卫星序列４９８６条.随机合成２３９对微卫星引物,其中２７个微卫星标记(１１．３０％)在１２个鳜群体中呈现多

态性,等位基因数２~８(５．６３±１．８４),有效等位基因数１．８６~６．８０(３．９９±１．５６),观测杂合度０．２１~０．７８(０．４９±

０．１６),期望杂合度０．４６~０．８５(０．７１±０．１２),平均多态信息量０．３７~０．８４(０．６６±０．１５),基因流０．１１~２．１４(０．６７±

０．４５).在１２个鳜群体中,嘉鱼群体平均等位基因数和平均有效等位基因数最大;武汉群体平均观测杂合度、平

均期望杂合度高;１２个群体遗传距离为０．１０３０~１．５１１７,遗传相似系数为０．２２０５~０．９０２２;抚远群体和顺德群

体间的遗传距离最大(１．５１１７),遗传相似系数最小(０．２２０５);韶关群体和顺德群体间的遗传距离最小(０．１０３０),

遗传相似系数最大(０．９０２２);UPGMA聚类分析显示珠江水系一支与长江水系一支先聚集后再与黑龙江水体支

汇聚;１２个群体间的遗传分化系数FST介于０．０４１８~０．６１１０,群体间的遗传分化达到了显著性水平(P＜０．０５),

梁子湖群体与武汉群体间的FST最小(０．０４１８),顺德群体与抚远群体间的FST最大(０．６１１０);AMOVA 分析表

明:群体间的遗传变异占３３．１４％,群体内遗传变异占６６．８６％;Structure分析显示１２个群体可分为５个亚群.
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　　微卫星又称简单序列重复序列(SSR),是被广

泛用于群体遗传多样性及遗传结构研究的共显性分

子标记[１],随着测序技术的不断发展,其成本迅速下

降、通量不断提高,转录组及基因组测序已成为微卫

星开发的主要手段[２Ｇ４].

鳜(Sinipercachuatsi)属硬骨鱼纲鲈形目鲈亚

目鱼类,主要分布于欧亚大陆东亚地区.鳜终生以

活鱼虾为食,属典型的凶猛性肉食性鱼类[５].由于

其肉质鲜美,无肌间刺,单价是普通淡水经济鱼类的

４~１０倍[６],具有较高的食用价值和经济价值[７Ｇ８].

２０世纪９０年代,鳜人工繁养技术逐歩成熟,产业规

模迅速扩大,２０１７年全国养殖产量３３．５６万t,较

２０１６年增长６．５７％[９].近３０年来,鳜养殖规模扩

大过程中由于没有注重种质的保护和选育,近交的

趋势明显,导致鳜养殖群体遗传多样性下降,抗病抗

逆性显著下降,造成鳜品质下降、畸形率升高、流行

病频发,鳜良种化已成为鳜产业健康发展的首要任

务.虽然目前已有“华康１号”鳜新品种以及“秋浦

杂交斑鳜”和“长珠杂交鳜”杂交鳜新品种,鳜优良苗

种覆盖率低仍是制约鳜产业发展的瓶颈问题.多年

来,对鳜资源的评估多针对少数几个野生或养殖群

体[１０Ｇ１１].近年来,由于栖息地环境变化以及过度捕

捞、养殖群体的进入、水利建设等人类活动[１２Ｇ１３],对

野生鳜遗传多样性及遗传结构产生了严重影响.虽

然鳜(Sinipercachuatsi,亦称翘嘴鳜)微卫星标记

开发已有报道[１４Ｇ１５],但是目前适用于研究鳜群体遗

传多样性、遗传结构分析以及分子标记辅助育种的

高效多态微卫星数量依然是不够的.本研究采用
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鳜性腺转录组数据开发多态性微卫星标记,并利

用这些标记对来自鳜资源丰富的三大水系１２个

区域的鳜群体(包括１０个野生群体、１个养殖群体

和１个选育群体)进行遗传多样性及遗传结构评

估,旨在为鳜种质资源保护以及良种选育提供有

力支撑.

1　材料与方法

1.1　样本采集

２０１８年采集１２个鳜群体,即武汉市山坡乡佳

恒水产有限公司选育群体、长江宜昌江段野生群体、
长江嘉鱼江段野生群体、长江京口江段野生群体、汉
江丹江口水库段野生群体、安徽秋浦江段野生群体、
洞庭湖沅江江段野生群体、鄱阳湖鄱阳县段野生群

体、黑龙江抚远江段野生群体、广东顺德养殖场养殖

群体、广东北江韶关江段野生群体、梁子湖南北咀段

野生群体.野生群体通过各江段渔民处收集获得,
采集规格为５００~４０００g,每个群体采集鳜尾鳍５０
尾,置于４mLEP管无水乙醇保存.
1.2　转录组文库的构建

选取武汉市山坡乡佳恒水产有限公司选育群体

雌雄各３尾,采集性腺,液氮冻存,采用 TRIzol试剂

(Invitrogen,USA)提取性腺组织的 RNA,通过３％
琼脂糖和NanoDrop２０００分光光度计(ThermoSciＧ
entific,USA)对提取的 RNA 的质量和浓度进行检

测.采用反转录试剂盒(TaKaRa,Japan)将 RNA
反转录成cDNA,送武汉菲沙基因信息有限公司构

建文库测序分析.各种SSRs序列通过 MISA软件

富集建立SSR 文库,PrimerPremier５．０软件设计

引物,引物长度设置为１８~２８bp,目的产物设置为

８０~２５０bp,随机选择其中２３９对引物送天一辉远

生物科技有限公司合成.

1.3　基因组 DNA 抽提、PCR 扩增和琼脂糖检测

采用鳜尾鳍酚氯仿法加入蛋白酶 K 抽提基因

组DNA,方法参照文献[１６].提取出的 DNA 采用

nanodrop浓度计检测 DNA 质量,并用去离子水稀

释至１００ng/μL,－２０℃保存.
用梯度PCR仪(eppendorf)PCR扩增优化退火

温度,PCR 反应体系为 １０．０μL,内含 １０×PCR
Buffer(Mg２＋ plus)１．５μL,dNTP (２．５ mmol/L)

１μL,rTaqDNA聚合酶(５U/μL)０．１μL,正向反

向引物(１０μmol/L)各０．５μL,模板 DNA０．５μL,
加双蒸水至总体积为１０．０μL.PCR 程序为９５℃
预变性５min;９５℃变性３０s,退火４５s(退火温度

５８~６０℃),７２℃延伸３０s,３３个循环;４℃延伸１０
min.１％的琼脂糖检测是否可以扩增目的产物(见
表１产物大小).将可以扩增获得目的条带的位点

在正向引物添加 M１３ 序列 TGTAAAACGACGＧ
GCCAGT合成荧光引物,在最佳的退火温度下进行

群体PCR扩增(每个群体３０尾),采用ABI３７３０XL
GeneticAnalyzer(AppledBiosystems)进行毛细管

电泳检测记录峰值、确定基因型并保存结果.
1.4　数据统计与分析

Genemarker软件获得毛细管电泳图峰值,采用

PopGene３２进行数据统计分析,计算群体的等位基

因数(Na)、有效 等 位 基 因 数 (Ne)、观 测 杂 合 度

(Ho)、期望杂合度(He)、遗传相似系数(I)、群体间

遗传距离 (Ds)并进行 HardyＧWeinberg平衡检测.
用PICＧCalc软件计算多态信息含量 (PIC).NtＧ
sys２．１软件依据遗传相似系数采用SAHN 功能进

行群体 UPGMA 聚类分析.用 ArlequinV３．５．１．３
软件中的 AMOVA 方法分析１２个群体的遗传变

异,计算遗传分化系数FST来评价群体间的遗传差

异,通过１０００次重复抽样来检验群体间 FST 显著

性,使用Nm＝(１－FST)/(４FST)计算群体间的基因

流.Structure２．３．４进行群体遗传结构分析,参数

“LengthofBurninPeriod”设置为１００００,“Number
ofMCMCRepsafterBurnin”设置为５００００,K 为

１~１２,每个K 值运行２０次.基于L(K)和ΔK 随

K 的变化值确定K 值,推断样品分属某群体的最大

概率,其中 L(K)为 structure中的lnP (D)值,

ΔΚ＝mean(|L″(K)|)/stedv[L(K)],|L″(K)|＝
|L′(K ＋１)－L′(K )|,L′(K )＝L (K )－
L (K－１)[１７].

2　结果与分析

2.1　微卫星序列文库特征

鳜性腺转录组总计获得可设计引物的微卫星序

列４９８６条,其中雌性特有微卫星序列１１５７条,雄
性特有微卫星序列１９５４条,共有微卫星序列１８７５
条;总计中单碱基重复２种类型６７条序列,二碱基

重复８种类型２６９７条序列,三碱基重复３０种类型

５０１
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１９７４条序列,四碱基重复６２种类型１５２条序列,五
碱基重复４０种类型６１条序列,六碱基重复３５种类

型３５条序列(图１);碱基重复次数范围４~５５次,
其中碱基重复６次的序列条数最多,占整条数的

２４．８１％,随着碱基重复次数的增加序列条数快速

减少.

图１　鳜性腺转录组微卫星重复类型分布图

Fig．１　Thedistributionofmicrosatelliteswithdifferentrepeat

classesofgonadaltranscriptomeinS．chuatsi

2.2　微卫星标记的开发及其特征值

随机选择微卫星引物２３９对进行合成,其中

１４４对(６０．２５％)扩增良好且为目的条带大小,２７对

(１１．３０％)在１２个群体３６０尾样品检测中表现为多

态 性(图２).２７个多态性微卫星位点的等位基因

数范围为２~８,平均值为５．６３±１．８４;有效等位基因

数范围为１．８６~６．８０,平均值为３．９９±１．５６;观测杂

合度范围为０．２１~０．７８,平均值为０．４９±０．１６;期望

杂合度范围为０．４６~０．８５,平均值为０．７１±０．１２;平
均多态信息量范围为０．３７~０．８４,平均值为０．６６±
０．１５;基因流范围为０．１１~２．１４,平均值为０．６７±
０．４５(位点特征值详见表１).
2.3　群体遗传多样性分析

２７对微卫星在１２个群体中共检测到１５２个等

位基因,其中平均等位基因数和平均有效等位基因

数的多少依次为:嘉鱼群体＞梁子湖群体＞宜昌群

体＞武汉群体＞京口群体＞沅江群体＞秋浦群体＞
鄱阳湖群体＞韶关群体＞抚远群体＞丹江口群体＞
顺德群体;平均观测杂合度和平均期望杂合度:武汉

群体＞嘉鱼群体＞梁子湖群体＞宜昌群体＞沅江群

体＞京口群体＞秋浦群体＞韶关群体＞鄱阳湖群体＞
抚远群体＞丹江口群体＞顺德群体;平均多态信息量:
嘉鱼群体＞宜昌群体＞鄱阳湖群体＞京口群体＞梁子

湖群体＞秋浦群体＞沅江群体＞抚远群体＞韶关群

体＞武汉群体＞顺德群体＞丹江口群体(表２).

图２　微卫星SSRＧ１位点在鳜抚远群体部分个体扩增毛细管电泳图

Fig．２　AmplificationsofmicrosatelliteSSRＧ１inFuyuanpopulationofS．chuatsibycapillaryelectrophoresis

2.4　群体遗传分化分析

通过PopGene３２得到１２个群体间的Nei氏遗

传距离(Ds)和遗传相似系数I(表３).１２个群体的

遗传距离为 ０．１０３０~１．５１１７,遗传相似系数为

０．２２０５~０．９０２２;抚远群体和顺德群体间的遗传距

离最大(１．５１１７),遗传相似系数最小(０．２２０５);韶
关群体和顺德群体间的遗传距离最小(０．１０３０),遗
传相似系数最大(０．９０２２).

根据 Nei氏遗传相似系数采用 Ntsys２．１软件

SAHN功能进行群体 UPGMA聚类分析,结果显示

韶关群体和顺德群体先聚为一支;梁子湖群体与武

汉群体、嘉鱼群体、沅江群体、宜昌群体分别聚集,鄱
阳湖群体与秋浦群体、京口群体分别聚集,这两大支

分别汇聚后再与丹江口群体汇聚;之后珠江水系一

支与长江水系一支先聚集后再与黑龙江水体支汇聚

(图３).
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表３　鳜１２个群体的Nei氏遗传相似系数(上三角)和遗传距离(下三角)

Table３　TheNei’sgeneticidentity(abovediagonal)andgeneticdistance(belowdiagonal)between１２populationsofS．chuatsi

群体

Population
武汉

Wuhan
抚远

Fuyuan
顺德

Shunde
韶关

Shaoguan
丹江口

Danjiangkou
嘉鱼

Jiayu
梁子湖

Liangzihu
鄱阳湖

Poyanghu
秋浦

Qiupu
京口

Jingkou
宜昌

Yichang
沅江

Yuanjiang

武汉

Wuhan
——— ０．３８９５ ０．５２２５ ０．５５０７ ０．５９３２ ０．８３９２ ０．８９８２ ０．５９２４ ０．６９４６ ０．６９３２ ０．７８７１ ０．８６５４

抚远

Fuyuan
０．９４２８ ——— ０．２２０５ ０．２３４１ ０．２２０７ ０．３０９５ ０．３７２８ ０．２９６０ ０．２５７５ ０．２６３９ ０．２９６２ ０．３１２９

顺德

Shunde
０．６４９１ １．５１１７ ——— ０．９０２２ ０．２９７５ ０．４５９０ ０．５５２０ ０．４３２９ ０．３６８０ ０．４０７３ ０．４２４６ ０．５２７６

韶关

Shaoguan
０．５９６６ １．４５２０ ０．１０３０ ——— ０．３５１５ ０．４５４２ ０．５２７９ ０．４４１５ ０．３７９６ ０．４３８９ ０．４６０４ ０．５２５０

丹江口

Danjiangkou
０．５２２３ １．５１１１ １．２１２５ １．０４５６ ——— ０．６７１０ ０．６０９８ ０．４５６３ ０．５６９５ ０．４５４４ ０．５８５０ ０．５５１４

嘉鱼

Jiayu
０．１７５３ １．１７２８ ０．７７８７ ０．７８９３ ０．３９８９ ——— ０．８４８０ ０．５６５９ ０．６５６２ ０．６４５１ ０．７６０３ ０．７６２１

梁子湖

Liangzihu
０．１０７４ ０．９８６８ ０．５９４３ ０．６３８９ ０．４９４６ ０．１６４９ ——— ０．６４６９ ０．７３０３ ０．６８８３ ０．７４４０ ０．７９９１

鄱阳湖

Poyanghu
０．５２３６ １．２１７３ ０．８３７２ ０．８１７７ ０．７８４５ ０．５６９３ ０．４３５５ ——— ０．８２３５ ０．６２６５ ０．４９３７ ０．４８４２

秋浦

Qiupu
０．３６４４ １．３５６８ ０．９９９６ ０．９６８６ ０．５６３０ ０．４２１３ ０．３１４３ ０．１９４２ ——— ０．６８５１ ０．５９８１ ０．５７９３

京口

Jingkou
０．３６６４ １．３３２２ ０．８９８３ ０．８２３４ ０．７８８７ ０．４３８３ ０．３７３６ ０．４６７６ ０．３７８２ ——— ０．６１６０ ０．５９５９

宜昌

Yichang
０．２３９４ １．２１６８ ０．８５６６ ０．７７５７ ０．５３６２ ０．２７４０ ０．２９５７ ０．７０５９ ０．５１４０ ０．４８４４ ——— ０．７０４０

沅江

Yuanjiang
０．１４４５ １．１６１９ ０．６３９４ ０．６４４３ ０．５９５４ ０．２７１７ ０．２２４３ ０．７２５２ ０．５４５９ ０．５１７６ ０．３５１０ ———

图３　基于Nei氏遗传相似系数构建鳜１２个地理群体的UPGMA聚类图

Fig．３　Dendrogramofthe１２populationsofS．chuatsiaccordingtotheNei’sgenetic
identityusingUPGMAclusteringanalysis

　　AMOVA分析表明,鳜１２个群体间的遗传分

化系数FST介于０．０４１８~０．６１１０(表４),群体间

的遗传分化达到了显著性水平(P＜０．０５).其中,
梁子湖群体与武汉群体间的FST最小(０．０４１８),顺

德群体与抚远群体间的FST最大(０．６１１０).鳜１２
个群体 AMOVA分析表明:在总遗传变异中,群体

间的 遗 传 变 异 占 ３３．１４％,群 体 内 遗 传 变 异 占

６６．８６％(表５).
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表４　１２个鳜群体的遗传分化指数

Table４　Geneticdifferentiationindicesbetween１２populationsofS．chuatsi

群体

Population
武汉

Wuhan
抚远

Fuyuan
顺德

Shunde
韶关

Shaoguan
丹江口

Danjiangkou
嘉鱼

Jiayu
梁子湖

Liangzihu
鄱阳湖

Poyanghu
秋浦

Qiupu
京口

Jingkou
宜昌

Yichang
沅江

Yuanjiang
武汉

Wuhan
———

抚远

Fuyuan
０．３８１４ ———

顺德

Shunde
０．３５３１ ０．６１１０ ———

韶关

Shaoguan
０．２８５４ ０．５４５６ ０．１３９８ ———

丹江口

Danjiangkou
０．２８６３ ０．５６８２ ０．５７９５ ０．４９５９ ———

嘉鱼

Jiayu
０．０７０２ ０．４１６５ ０．３８７０ ０．３３２５ ０．２５１８ ———

梁子湖

Liangzihu
０．０４１８ ０．４００９ ０．３５０８ ０．３０６５ ０．２８７９ ０．０７０８ ———

鄱阳湖

Poyanghu
０．２７２７ ０．５３５２ ０．５０９７ ０．４４６０ ０．４６１３ ０．２９０８ ０．２５４９ ———

秋浦

Qiupu
０．２０２８ ０．５２５９ ０．５１３８ ０．４５０１ ０．３８１３ ０．２２７２ ０．１９０３ ０．１８５６ ———

京口

Jingkou
０．１８２７ ０．４９７４ ０．４７０８ ０．３９９１ ０．４１３８ ０．２１１０ ０．１９３０ ０．３１０４ ０．２５５３ ———

宜昌

Yichang
０．０９８２ ０．４４３６ ０．４２１５ ０．３５６２ ０．３１７５ ０．１１６２ ０．１２６７ ０．３３９０ ０．２６６９ ０．２３４７ ———

沅江

Yuanjiang
０．０７１２ ０．４４９２ ０．３８６９ ０．３３１６ ０．３３９８ ０．１３０３ ０．１１３０ ０．３５６９ ０．２９１０ ０．２５９８ ０．１６６０ ———

表５　鳜１２个群体的AMOVA分析

Table５　Analysisonmolecularvariance(AMOVA)of１２populationsofS．chuatsi

变异来源

Sourceofvariation
自由度

df
平方和

Sumofsquares
变异组分

Variancecomponents
变异百分数/％

Percentageofvariation
群体间

Amongpopulations
１１ ２２１９．５５ ３．２５３５５Va ３３．１４

群体内

Withinpopulations
７０８ ４６４７．９５ ６．５６４９０Vb ６６．８６

总计 Total ７１９ ６８６７．５０ ９．８１８４５

2.5　群体遗传结构分析

运用Structure２．３．４软件对１２个鳜群体进行

遗传结构分析,结果显示对数极大似然值 L(K)值
随K 值呈现逐步递增的规律(图４),ΔK 值随K 值

呈现先递增后下降的趋势,在K＝５时,ΔK 值最大

(图５),说明这１２个群体可分为５个亚群(图６),其
中武汉群体中有０．６０％为亚群Ⅰ,９８．８０％为亚群

Ⅱ,０．２０％为亚群Ⅲ,０．１０％为亚群Ⅳ,０．３０％为亚群

Ⅴ;抚远群体０．１０％为亚群Ⅰ,０．１０％为亚群Ⅱ,

０．１０％为亚群Ⅲ,９９．６０％为亚群Ⅳ,０．１０％为亚群

Ⅴ;顺德群体０．１０％为亚群Ⅰ,０．１０％为亚群Ⅱ,

９９．６０％为亚群Ⅲ,０．１０％为亚群Ⅳ,０．１０％为亚群

Ⅴ;韶关群体０．２０％为亚群Ⅰ,０．１０％为亚群Ⅱ,

９９．４０％为亚群Ⅲ,０．１０％为亚群Ⅳ,０．２０％为亚群

Ⅴ;丹江口群体０．１０％为亚群Ⅰ,０．１０％为亚群Ⅱ,

０．１０％为亚群Ⅲ,０．１０％为亚群Ⅳ,９９．６０％为亚群

Ⅴ;嘉鱼群体０．７０％为亚群Ⅰ,９４．５０％为亚群Ⅱ,

０．１０％为亚群Ⅲ,０．１０％为亚群Ⅳ,４．６０％为亚群Ⅴ;
梁子湖群体１．７０％为亚群Ⅰ,９７．２０％为亚群Ⅱ,

０．２０％为亚群Ⅲ,０．２０％为亚群Ⅳ,０．７０％为亚群Ⅴ;
鄱阳湖群体９９．５０％为亚群Ⅰ,０．１０％为亚群Ⅱ,

０．２０％为亚群Ⅲ,０．１０％为亚群Ⅳ,０．１０％为亚群Ⅴ;
秋浦 群 体 ９９．２０％ 为 亚 群 Ⅰ,０．３０％ 为 亚 群 Ⅱ,

０．１０％为亚群Ⅲ,０．１０％为亚群Ⅳ,０．３０％为亚群Ⅴ;
京口群体 ４１．３０％ 为亚群 Ⅰ,５８．１０％ 为 亚 群 Ⅱ,

０．２０％为亚群Ⅲ,０．１０％为亚群Ⅳ,０．３０％为亚群Ⅴ;
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图４　Structure分析中L(K)值与K 值的关系图

Fig．４　ChangeofL(K)withthechanges
ofKbystructureanalysis

图５　Structure分析中ΔK 值与K 值的关系图

Fig．５　ChangeofΔKwiththechanges
ofKbystructureanalysis

　１~１２分别代表武汉群体、抚远群体、顺德群体、韶关群体、丹江口群体、嘉鱼群体、梁子湖群体、鄱阳湖群体、秋浦群体、京口群体、宜

昌群体、沅江群体.１Ｇ１２representWuhanpopulation,Fuyuanpopulation,Shundepopulation,Shaoguanpopulation,DanjiangkoupopＧ

ulation,Jiayupopulation,Liangzihupopulation,Poyanghupopulation,Qiupupopulation,Jingkoupopulation,Yichangpopulation,

Yuanjiangpopulation．

图６　鳜１２个群体在K＝５时的遗传结构图

Fig．６　Geneticstructurebarplotofmembershipfor１２populationsofS．chuatsi(K＝５)

宜昌 群 体 ０．３０％ 为 亚 群 Ⅰ,９９．００％ 为 亚 群 Ⅱ,

０．１０％为亚群Ⅲ,０．２０％为亚群Ⅳ,０．４０％为亚群Ⅴ;
沅江 群 体 ０．３０％ 为 亚 群 Ⅰ,９９．１０％ 为 亚 群 Ⅱ,

０．２０％为亚群Ⅲ,０．１０％为亚群Ⅳ,０．３０％为亚群Ⅴ.

3　讨　论

3.1　基于转录组的微卫星标记开发

随着高通量测序技术的发展,可以高效而廉价

地获得各物种的转录组,使得转录组成为获得微卫

星的重要手段[１８Ｇ１９],本研究采用高通量Illuminate
测序获得鳜性腺转录组文库,总计获得可设计引物

的微卫星序列４９８６条.鳜微卫星标记二碱基重复

占比最高(５４．０９％),这与其他鱼类研究结果类似,
如:巨魾二碱基重复占比５４．８４％[２０],拟穴青蟹为

４２．９％[２１],团头鲂为６２．７％[２２].单碱基重复、二碱

基重复、三碱基重复含量最高的类型在鳜微卫星标

记中为 A/T(５６,８３．５８％),AC/GT(９８０,３６．３４％),

CTC/GAG(３２４,１６．４１％),在巨魾也有类似的结

论[２０].本研究总计获得２７个多态位点(１１．３０％),
较已 报 道 的 鳜 微 卫 星 开 发 的 多 态 性 比 例 低

(２４．１８％)[１４],这可能是由于本研究随机引物中２~
６碱基随机涉及,而已报道的研究中二碱基重复合

成比例较高,且鳜多态位点在二碱基重复所占比例

较高所致.
3.2　遗传多样性

遗传多样性是生物遗传信息的总和,是生物适

应多样性环境的基础,遗传多样性越高对环境的适

应性越强,进化潜力越大[２３Ｇ２４].已报道的采用微卫

星标记对鳜群体遗传多样性研究大多仅限于少数群

体,如曾庆凯等[１０]研究了广东养殖群体、安徽养殖

群体、湖南野生群体３个群体,朱滔等[１４]研究了陆

水水库(赤壁)和沅江流域(常德、怀化)的３个野生

群体,本研究分析了１２个鳜群体的遗传多样性,丰
富了鳜种质资源研究数据.

等位基因数、有效等位基因数、观测杂合度、期
望杂合度、平均多态信息量是评估微卫星位点多态

性以及评估生物的遗传多样性的重要指标[２５].观

测杂合度和期望杂合度是评估群体遗传变异的参

数,杂合度越高说明群体遗传变异越大[２６],本研究

１２个鳜群体中,武汉群体的平均观测杂合度(Ho)
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和平均期望杂合度(He)分别为０．６８、０．６５,表明具

有相对较高的遗传多样性水平.这可能是由于武汉

选育群体的基础群体遗传多样性较本研究中的野生

群体高,使得武汉群体经过选育后,其遗传多样性仍

高于２０１８年收集的野生鳜群体,另外,也可能是鳜

野生群体由于自然或人为的干扰,导致其遗传多样

性水平较养殖群体低.顺德群体的 Ho和 He分别

为０．３０、０．３０,表明其遗传多样性水平相对较低.顺

德养殖的鳜种质基本上来自长江,可能由于亲本量

有限,近交系数较高,导致其遗传多样性较低.韶关

群体(珠江的北江支流)的鳜可能是养殖逃逸的,导
致其 遗 传 多 样 性 不 高 (０．４２,０．４１).通 常 认 为

PIC＞０．５表示该位点多态性高,０．２５＜PIC＜０．５表

示该位点多态性适中,PIC＜０．２５表示该位点多态

性低[２７].本研究中１２个群体的 PIC均值０．５３~
０．６４,表明鳜１２个群体均呈现高度的遗传多样性.
该结果与曾庆凯等[１０]以及朱滔等[１４]认为鳜具有高

度的遗传多样性水平的结果相一致.
HardyＧWeinberg平衡是检测群体是否存在连

锁不平衡的指标,杂合子过剩或缺失都会导致哈温

不平衡,而杂合子过剩可能与群体亲本数量较小或

者封闭群体产生的奠基者效应或者瓶颈效应等有

关,杂合子缺失可能与群体样本数量小、近交现象和

人为干扰等有关[２８].哈温定律显示一个足够大的

随机交配群体,在没有选择、迁移、突变和外部干扰

的条件下,等位基因频率和基因型频率将会在世代

间稳定不变[２４].本研究１２个鳜群体中,２７个多态

性微 卫 星 位 点 有 １７ 个 均 未 显 著 偏 离 哈 温 平 衡

(P＜０．０５),说明这１７个位点受到选择、迁移、突变

和外部干扰较小,群体遗传结构尚处于稳定状态中.
遗传距离和遗传相似系数是研究群体间遗传关

系的指标,遗传距离大、遗传相似系数小表明群体间

亲缘关系远,遗传距离小、遗传相似系数大表明群体

间亲缘关系近.本研究中抚远群体和顺德群体遗传

距离最大(１．５１１７),遗传相似系数最小(０．２２０５),
说明亲缘关系最远;韶关群体和顺德群体间的遗传

距离最小(０．１０３０),遗传相似系数最大(０．９０２２),
说明韶关群体和顺德群体亲缘关系最近.抚远群体

和顺德群体的地理距离最远,属于两个水系,而韶关

群体和顺德群体地理距离最近,属于同一水系,鳜群

体的地理距离与遗传距离及遗传相似呈正相关.与

已报到的鳜遗传距离与水系地理距离呈正相关的结

论一致[１４].UPGMA 聚类分析结果显示韶关群体

和顺德群体先聚为一支;梁子湖群体与武汉群体、嘉

鱼群体、沅江群体、宜昌群体分别聚集,鄱阳湖群体

与秋浦群体、京口群体分别聚集,这两大支分别汇聚

后再与丹江口群体汇聚;之后珠江水系一支与长江

水系一支先聚集后再与黑龙江水体支汇聚.群体内

和群体间的遗传变异分析表明:在总遗传变异中,群
体间的遗传变异占 ３３．１４％,群体内遗传变异占

６６．８６％.
遗传分化指数(FST)是用来评估群体遗传分化

程度的指标,FST＜０．０５表明群体遗传分化较弱,
０．０５＜FST ＜０．１５ 表明群体中等程度遗传分化,
０．１５＜FST ＜０．２５ 表明群体较大程度遗传分化,

FST＞０．２５表明群体极大程度遗传分化[２９].本研究

中１２个鳜群体的FST在０．０４１８~０．６１１０之间,其
中武汉群体与梁子湖群体FST值为０．０４１８,说明两

群 体 遗 传 分 化 较 弱;武 汉 群 体 与 嘉 鱼 群 体

(０．０７０２)、宜昌群体(０．０９８２)、沅江群体(０．０７１２),
顺德群体与韶关群体(０．１３９８),嘉鱼群体与梁子湖

群体 (０．０７０８)、宜 昌 群 体 (０．１１６２)、沅 江 群 体

(０．１３０３),梁子湖群体与宜昌群体(０．１２６７)、沅江

群体(０．１１３０)呈现中等程度的遗传分化;武汉群体

与秋浦群体(０．２０２８)、京口群体(０．１８２７),嘉鱼群

体与秋浦群体(０．２２７２)、京口群体(０．２１１０),梁子

湖群 体 与 与 秋 浦 群 体 (０．１９０ ３)、京 口 群 体

(０．１９３０),鄱阳湖群体与秋浦群体(０．１８５６),京口

群体与宜昌群体(０．２３４７),宜昌群体与沅江群体

(０．１６６０)呈现较大程度的遗传分化;剩余群体间则

呈现极大程度遗传分化.本研究的遗传分化程度高

于已有报道的广东养殖群体、安徽养殖群体、湖南野

生群体之间的遗传分化度[１０]以及陆水水库(赤壁)
和沅江流域(常德、怀化)的３个野生群体[１４],这可

能由于研究的样本不同以及选择的微卫星位点不同

导致.
本研究中鳜１２个群体 AMOVA 分析表明:遗

传变异主要来源于群体内(６６．８６％),其余来源自群

体间(３３．１４％),群体间的遗传变异所占的比例明显

高于已有报道[１０,１４],群体间变异比例高可能与遗传

分化度高存在一定的相关性.
3.3　遗传结构

遗传结构分析显示１２个鳜群体可分为５个亚

群,武汉、嘉鱼、梁子湖、京口(部分)、宜昌、沅江群体

构成一个亚群,鄱阳湖、秋浦、京口(部分)群体构成

一个亚群,韶关、顺德群体构成一个亚群、丹江口群

体构成一个亚群,抚远构成一个亚群,这５个亚群的

群体遗传结构具有明显的差异,长江中上游、中下游
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的遗传多样性水平较高,这可能是由于这些地区水

系及支流基因交流较多导致,长江水系的遗传多样

性明显高于珠江水系,而黑龙江水系的遗传多样性

最低,这可能与水系流域面积、生境多样性以及人类

活动频率有关.鳜遗传结构与水系的地理位置具有

相关性,这是因为距离近更易于群体间的基因交流,
同一水系由于水流促进基因频繁交流,导致遗传结

构的相似.类似的推论出现在日本沼虾野生群体遗

传变异分析中[３０],以及长江中下游湖泊和云南抚仙

湖黄颡鱼群体遗传结构研究中[３１].
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Geneticdiversityandpopulationgeneticstructureofmandarinfish
(Sinipercachuatsi)basedonmicrosatellitemarkers

ZENGKewei１　SONG Wen１　WANGQingyun１　XIARulong１

WANGShourong１　DENGGuoqiao１　CHENG Weiwei１　CAOXiaojuan２

１．FisheriesResearchInstitude,WuhanAcademyofAgriculturalSciences,Wuhan４３００６５,China;

２．CollegeofFisheries,HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan４３００６５,China

Abstract　MicrosatelliteswerefirstlyscreenedintheSinipercachuatsigonadaltranscriptomeobＧ
tainedbyhighＧthroughputsequencing．Atotalof４９８６sequences,whichcontainedmicrosatellitesand
couldbedesignedwithprimerswereobtained．Twentyseven (１１．３０％)outof２３９microsatelliteloci
wereprovedtobepolymorphicin１２S．chuatsipopulations．Thenumberofallelesperlocusrangedfrom
２to８(５．６３±１．８４),theeffectivenumberofallelesperlocusrangedfrom１．８６to６．８０(３．９９±１．５６),the
observedheterozygosityperlocusrangedfrom０．２１to０．７８(０．４９±０．１６),theexpectedheterozygosityper
locusrangedfrom０．４６to０．８５(０．７１±０．１２),thepolymorphicinformationcontentperlocusrangedfrom
０．３７to０．８４(０．６６±０．１５),andthegeneflowperlocusrangedfrom０．１１to２．１４(０．６７±０．４５)．ThenumＧ
berofallelesandtheeffectivenumberofallelesperlocusintheJiayupopulationwerethehighestamong
１２populations．Theobservedheterozygosityandtheexpectedheterozygosityperlocusinthe Wuhan
populationwerethehighest．TheNei’sgeneticdistancerangedfrom０．１０３０to１．５１１７,theNei’sgenetic
identityrangedfrom０．２２０５to０．９０２２．Themaximum Nei’sgeneticdistance(１．５１１７)andtheminiＧ
mumNei’sgeneticidentity(０．２２０５)werebetweentheFuyuanpopulationandShundepopulation．The
minimumNei’sgeneticdistance(０．１０３０)andthemaximumNei’sgeneticidentity(０．９０２２)werebeＧ
tweentheFuyuanpopulationandShundepopulation．UPGMAclusteranalysisshowedthatonebranch
ofthePearlRiversystemandtheotherbranchoftheYangtzeRiversystemgatheredfirstlyandthen
convergedwiththebranchoftheHeilongjiangRiver．ThegeneticdifferentiationcoefficientFST among
the１２groupswas０．０４１８Ｇ０．６１１０,andthegeneticdifferentiationamongthegroupsreachedthesignifiＧ
cantlevel(P＜０．０５)．TheminimumFST(０．０４１８)wasbetweentheLiangzihupopulationand Wuhan
population,andthemaximumFST (０．６１１０)betweentheShundepopulationandFuyuanpopulation．
AMOVAanalysisshowedthatthegeneticvariationamongpopulationsaccountedfor３３．１４％,andthe
geneticvariationwithinpopulationswas６６．８６％．Structureanalysisshowedthat１２populationswerediＧ
videdinto５subpopulations．ThisstudycouldprovideusefulbasicdataforprotectionofgermplasmreＧ
sourcesandvarietybreedinginS．chuatsi．

Keywords　microsatellitesmarker;Sinipercachuatsi;transcriptome;geneticdiversity;genetic
structure
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