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摘　要：对虾繁殖性状的相关分子遗传标记一直是甲壳动物中研究极少的部分，为了筛选与凡纳滨对虾
（Ｌｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉ）繁殖性状（产卵与产卵量）相关的ＳＮＰ（ＳｉｎｇｌｅＮｕｃｌｅｏｔｉｄｅＰｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＮＰ）分子标记，
为凡纳滨对虾的良种选育提供参考，选择卵黄蛋白原（ｖｉｔｅｌｌｏｇｅｎｉｎ，ＶＧ）基因作为筛选基因。本实验采用 ＰＣＲ
产物直接测序法对ＶＧ基因进行ＳＮＰ位点筛查，并与繁殖性状进行关联分析。结果表明：（１）在１５０个凡纳滨
对虾样品中，ＶＧ基因的４个结构域一共可以检测到３７个 ＳＮＰ位点，８个能引起蛋白质氨基酸的同义突变，３
个错义突变，２６个无义突变。（２）对３７个位点进行分析，发现４个可能的ＳＮＰ候选位点。（３）多态性分析结
果显示，４个候选位点都在中等多态水平，多态信息较为丰富。（４）对４个候选位点与产卵次数、产卵总量、平
均产卵量和单位体质量产卵量繁殖性状进行单因素方差分析，结果显示位点３８３９与总产卵量和单位体质量
产卵量存在显著性差异（Ｐ＜０．０５），其他位点不存在显著差异（Ｐ＞０．０５）。
关键词：凡纳滨对虾；卵黄蛋白原基因；ＳＮＰ；繁殖性状；分子标记
中图分类号：Ｓ９１７　　　文献标志码：Ａ

　　凡纳滨对虾自１９８８年引进我国后迅速实现
了大规模养殖，现今占我国虾类产量首位，占

８０％以上［１３］。在人工养殖条件下，雌虾卵巢发

育较为缓慢，不易成熟，因此通常通过摘除眼柄

的方式促进卵巢发育［４５］。摘除眼柄可以减少性

腺抑制激素（ＧＩＨ）的分泌，促进卵黄蛋白原的表
达，加速卵巢发育和卵子形成［６７］，但是摘除眼柄

以后会对凡纳滨对虾的其他生理活动造成一定

的影响。生产实践中需要选育具有优良繁殖性

状的新品种以避免继续采用这种促熟方法，优良

繁殖性状的种虾选育中急需解决的关键之一是

与繁殖性状相关联的分子遗传标记的筛选，本研

究选用ＳＮＰ分子标记方法。
卵黄蛋白原是卵黄蛋白的前体物质，具有储

能、运输、免疫、发育、繁殖等功能［８１０］。卵黄蛋白

原在对虾中主要由肝胰腺和卵巢共同合成，在卵

巢发育过程中大量表达［１１１３］并在卵母细胞形成

过程中不断累积直到卵子从卵巢释放。由于卵

黄蛋白原在凡纳滨对虾的卵巢发育过程中占据

重要地位，所以实验选择卵黄蛋白原作为目标基

因，来筛选与繁殖性状相关联的ＳＮＰ位点。

１　材料与方法

１．１　实验材料
本实验选取养殖在塞班岛的凡纳滨对虾不

同群体的雌虾进行繁殖性状测试，实验时间为

２０１４年１０月２８日到２０１５年１月５日。实验开
始前对所有待实验的凡纳滨对虾雌虾分别测量

体长、体质量，剪除单侧眼柄并戴眼标，随后强化

营养以促进其卵巢发育，剪下的眼柄作为 ＤＮＡ
分子标记筛选的材料。实验期间每日观察虾的

卵巢发育情况，将性腺成熟即将产卵的雌虾分别

取出并放入单独产卵桶等待产卵，次日将产出的

卵收集放入一定体积的海水中，搅拌均匀，取１０
ｍＬ直接计数卵子总量，重复３次，取平均值，最
后计算出产卵总量。
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根据产卵情况挑选了关岛群体（ＧＤ２）中３０
只实验期间不产卵的雌虾和产卵１～５次的７０只
雌虾，从ＳｙＡｑｕａ群体 （ＯＳ）中选择１５只不产卵
雌虾和１５只产卵量各异的雌虾，从 Ｖ１０１群体选
择１０只不产卵雌虾和１０只产卵量各异的雌虾，３
个养殖群体中合计选择了 １５０只具有代表性的
雌虾用于筛选与繁殖性状相关联的 ＳＮＰ位点。
其中ＧＤ２群体是实验室基地采购自关岛本地的
一批亲虾，ＯＳ群体是在引自 ＳｙＡｑｕａ公司的亲
虾，Ｖ１０１是在塞班岛长期传代养殖的亲虾。
１．２　凡纳滨对虾总ＤＮＡ提取和引物设计

采用天根生物科技有限公司的海洋生物组

织ＤＮＡ提取试剂盒（离心柱型２００次）对虾的眼
柄进行总ＤＮＡ提取，用含有核酸染料的１％琼脂
糖凝胶电泳检测（本实验使用剪除掉的眼柄进行

实验，因为实验雌虾需要进行繁殖下一代）。

凡纳滨对虾 ＶＧ基因（ＡＹ３２１１５３．２）ｍＲＮＡ

序列全长７７６３ｂｐ，ＤＮＡ全长１０４１９ｂｐ，ＶＧ基因
经蛋白分析后发现含有 ４个结构域分别是
ＶｉｔｅｌｌｏｇｅｎｉｎＮ（参与脂质的转运）、ＤＵＦ１９４３、
ＤＵＦ１０８１和 ｖＷＤ（ｖｏｎＷｉｌｌｅｂｒａｎｄｆａｃｔｏｒｔｙｐｅＤ
ｄｏｍａｉｎ，血液凝集因子Ⅶ结合到 ＶＷＦ的必需）。
将ＮＣＢＩ数据库里的中国对虾 ＶＧｍＲＮＡ序列
（ＤＱ３４５６９０．１），斑 节 对 虾 ＶＧｍＲＮＡ 序 列
（ＤＱ２８８８４３．１），凡纳滨对虾 ＶＧｍＲＮＡ序列
（ＡＹ３２１１５３．２），刀额新对虾 ＶＧｍＲＮＡ序列
（ＡＦ５４８３６４．１），刀额新对虾 ＶＧＤＮＡ 序列
（ＡＦ５４８３６３．１）进行 Ｃｌｕｓｔｅｒ比对，找出外显子和
内含子之间的分界点，在编码４大结构域的 ＤＮＡ
序列中筛选 ＳＮＰ位点。在外显子保守区分别设
计引物扩增主要的内含子区域及部分外显子区

域，具体引物及扩增产物信息见表１。

表１　凡纳滨对虾ＶＧ基因筛选ＳＮＰ位点所用的引物
Ｔａｂ．１　ＰｒｉｍｅｒｓｕｓｅｄｉｎＳＮＰｓｃｒｅｅｎｉｎｇｏｆＶＧｇｅｎｅｏｆＬｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉ

结构域

Ｄｏｍａｉｎ
引物名称

Ｎａｍｅｏｆｐｒｉｍｅｒ
引物序列

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ
预计产物大小

Ｅｘｐｅｃｔｅｄｐｒｏｄｕｃｔ
扩增产物包含区间

Ｓｅｃｔｉｏｎｏｆａｍｐｌｙｐｒｉｍｅｒ

Ｖｉｔｅｌｌｏｇｅｎｉｎ
Ｎ

Ｎ１ ＧＣＣＡＡＧＡＴＧＣＴＣＣＡＣＣＧＡＡＴＧ
ＡＡＧＣＧＡＡＧＴＧＴＴＧＡＡＴＣＣＴＧＡＣＴ ９１７ｂｐ ３个外显子，

２个内含子区域

Ｎ２ ＴＧＡＡＡＴＴＧＡＧＡＣＣＧＡＡＧＧ
ＴＧＡＡＧＧＣＡＧＴＡＧＴＧＧＴＴＴ ７９７ｂｐ 在１个外显子区域内

Ｎ３ ＴＧＡＡＡＴＴＧＡＧＡＣＣＧＡＡＧＧ
ＣＡＣＧＡＧＧＡＡＴＧＡＡＡＧＡＴＣＣＧ １１２７ｂｐ ３个外显子，２个内含子

ＤＵＦ１９４３、
ＤＵＦ１０８１和ｖＷＤ

Ｎ４ ＴＣＡＡＣＡＴＣＣＡＡＧＡＧＧＧＴＡ
ＴＧＧＴＴＣＣＡＡＡＧＣＡＧＣＡＡＴ １１１６ｂｐ 在１个外显子区域内

Ｎ５ ＡＣＡＡＣＴＴＣＣＴＴＣＣＡＣＧＣＴＡＣＡＴ
ＡＣＡＣＴＧＡＡＣＣＡＧＧＣＧＡＣＣＴＡＣ ５８９ｂｐ 在１个外显子区域内

１．３　ＰＣＲ扩增和产物测序
ＰＣＲ反应体系：ＤＮＡ模板２μＬ，上下游引物

各１μＬ，２×ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ试剂２５μＬ，加
ｄｄＨ２０。所得 ＰＣＲ产物先经电泳检验为单一产
物者直接送至上海生工生物公司进行一代Ｓａｎｇｅｒ
双向测序。其余 ＰＣＲ产物先使用天根生物科技
有限公司的克隆试剂盒进行克隆，然后送到生工

生物公司进行测序。

１．４　数据分析
（１）利用ＢｉｏＥｄｉｔ软件对凡纳滨对虾ＶＧ基因

测序图谱进行校正，将所测序列进行群体内比

对，找到ＳＮＰ位点。（２）利用ＤＮＡＭＡＮ软件分析
所有ＳＮＰ位点导致的氨基酸变异。（３）每个ＳＮＰ
位点在读取基因型时，位点出现双峰时，读取方

式是测序低峰低于高峰一半的点算作纯合基因

型（图１），测序低峰高于高峰一半的点算作杂合
基因型（图２）。（４）将群体内所有样品的基因型
进行比对，当携带某一基因型的个体数量低于３
的时候，该位点不计入候选位点；在群体间进行

每个位点的基因型比对，当在某一群体的某一位

图１　纯合基因型ＡＡ
Ｆｉｇ．１　ＨｏｍｏｚｙｇｏｕｓｇｅｎｅｔｙｐｅＡＡ

６２８
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点呈现单一基因型时，该位点不计入候选位点。

（５）用 ＰｏｐＧｅｎｅ软件分析候选位点的多态性。
（６）在ＧＤ２群体中，从每个数量型表现性状中挑
选４０只符合正态分布的凡纳滨对虾样品，采用
ＳＰＳＳ２２软件单因素方差分析方法计算基因型和
表现型之间的差异。

图２　杂合基因型ＡＴ
Ｆｉｇ．２　ＨｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓｇｅｎｅｔｙｐｅＡＴ

２　结果

２．１　凡纳滨对虾总ＤＮＡ凝胶电泳分析
对所提取的凡纳滨对虾总 ＤＮＡ进行电泳分

析，所得结果如图３所示，图中可见清晰明亮的
电泳条带，基本无拖尾现象，说明凡纳滨对虾个

体总ＤＮＡ完整无降解，可以用作ＰＣＲ实验。

图３　凡纳滨对虾总ＤＮＡ电泳结果
Ｆｉｇ．３　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｒｅｓｕｌｔｏｆｔｏｔａｌＤＮＡｏｆ

Ｌｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉ

２．２　凡纳滨对虾ＶＧ基因ＰＣＲ扩增结果
用所设计的ＶＧ基因的５对引物对凡纳滨对

虾总ＤＮＡ进行 ＰＣＲ扩增，均获得扩增产物。其
中一对引物的扩增产物电泳结果如图４所示，由
图可知，ＰＣＲ产物经电泳检测结果显示一对引物

的ＰＣＲ产物均为一条特异明亮的条带，与预期预
计产物大小相符。将扩增的ＰＣＲ产物进行测序，
在ＮＣＢＩ上Ｂｌａｓｔ，Ｂｌａｓｔ结果显示扩增片段是凡纳
滨对虾ＶＧ基因的一部分，序列相似度为９９％。

图４　凡纳滨对虾ＶＧ基因Ｎ３引物扩增产物电泳结果
Ｆｉｇ．４　ＡｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆＶＧｂａｓｅｄｏｎ
Ｎ３ｐｒｉｍｅｒｇｅｎｅｏｆＬｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉ

２．４　凡纳滨对虾ＶＧ基因的ＳＮＰ位点分析
用凡纳滨对虾ＶＧ基因５对引物对１５０个个

体进行扩增后得到的７５０个 ＤＮＡ产物中共检测
到３７个 ＳＮＰ位点，其中 １１个位点在外显子区
域，其余２６个位点在内含子区域（表２）。１１个
外显子区域的突变包括８个同义突变和３个错义
突变，３个错义突变分别是位点１５１２精氨酸和
组氨酸之间变异，位点３５９７异亮氨酸和苯丙氨
酸之间变异，以及位点３８７８的终止子和半胱氨
酸之间变异。在所得到的３７个 ＳＮＰ位点中进一
步去除个体数低的基因型以及群体表现单一的

基因型，最后得到４个候选 ＳＮＰ位点，分别是两
个错义突变位点３５９７和位点３８７８，两个同义突
变位点 ３８３９和 ３９２３，４个位点都位于结构域
ＤＵＦ１９４３上。
２．５　ＶＧ基因候选ＳＮＰ位点的多态性分析

对筛选出的４个ＶＧ基因候选ＳＮＰ位点进行
多态性分析，具体结果见表３。这４个候选位点
的杂合度在０．４０７５５～０．４７５８０之间，有效等位
基因数在 １．５～１．９之间，多态信息含量在
０．３１９２～０．３６２６之间。根据ＢＯＴＳＴＥＩＮ［１４］的理
论，４个位点在凡纳滨对虾群体中的遗传多样性
属于中等水平。

７２８
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表２　实验中所获得的凡纳滨对虾ＶＧ基因的ＳＮＰ位点
Ｔａｂ．２　ＴｈｅＳＮＰｌｏｃｕｓｉｎＶＧｇｅｎｅｏｆＬｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉ

序号

Ｎａｍｅ
位点

Ｌｏｃｕｓ
位置

Ｌｏｃａｔｉｏｎ
碱基变化

ＣｈａｎｇｅｏｆＮｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
氨基酸变化

Ｃｈａｎｇｅｏｆａｍｉｎｏａｃｉｄ
变化类型

Ｔｙｐｅｏｆｃｈａｎｇｅ
１ １５１２ Ｅ４ Ｇ／Ａ 精氨酸／组氨酸 转换

２ ２５２７ Ｉ５ Ｔ／Ｇ ＯＲＦ外 颠换

３ ２５３０ Ｉ５ Ｔ／Ａ ＯＲＦ外 颠换

４ ２５４４ Ｉ５ Ｔ／Ｇ ＯＲＦ外 颠换

５ ２５４６ Ｉ５ Ａ／Ｇ ＯＲＦ外 转换

６ ２５５２ Ｉ５ Ａ／Ｔ ＯＲＦ外 颠换

７ ２５５５ Ｉ５ Ｔ／Ｇ ＯＲＦ外 颠换

８ ２５５９ Ｉ５ Ｇ／Ａ ＯＲＦ外 转换

９ ２５６３ Ｉ５ Ａ／Ｔ ＯＲＦ外 颠换

１０ ２５６８ Ｉ５ Ｇ／Ｔ ＯＲＦ外 颠换

１１ ２５７３ Ｉ５ Ａ／Ｇ ＯＲＦ外 转换

１２ ２５７５ Ｉ５ Ｇ／Ｔ ＯＲＦ外 颠换

１３ ２５７８２５８３ Ｉ５ Ｔ＿＿＿＿Ａ／ＴＡＡＴＡＣＧＡ ＯＲＦ外 缺失

１４ ２５８５ Ｉ５ Ｔ／Ｃ ＯＲＦ外 转换

１５ ２５８８ Ｉ５ Ｃ／Ｔ ＯＲＦ外 转换

１６ ２６００ Ｉ５ Ｇ／Ａ ＯＲＦ外 转换

１７ ２６０３ Ｉ５ Ａ／Ｇ ＯＲＦ外 转换

１８ ２６０８ Ｉ５ Ｇ／Ａ ＯＲＦ外 转换

１９ ２６１５２６２０ Ｉ５ Ｔ＿＿＿＿Ａ／ＴＧＡＧＴＡ ＯＲＦ外 缺失

２０ ２９７８ Ｉ６ Ｇ／Ａ ＯＲＦ外 转换

２１ ２９８７ Ｉ６ Ａ／Ｔ ＯＲＦ外 颠换

２２ ２９８８ Ｉ６ Ａ／Ｔ ＯＲＦ外 颠换

２３ ３０５２ Ｉ６ Ａ／Ｇ ＯＲＦ外 转换

２４ ３０５３ Ｉ６ Ａ／Ｃ ＯＲＦ外 颠换

２５ ３０８９ Ｉ６ Ａ／Ｔ ＯＲＦ外 颠换

２６ ３２０７ Ｉ６ Ａ／Ｔ ＯＲＦ外 颠换

２７ ３２１３ Ｉ６ Ｃ／Ａ ＯＲＦ外 颠换

２８ ３４７６ Ｅ６ Ｃ／Ａ 同义突变 颠换

２９ ３４７９ Ｅ６ Ｃ／Ｔ 同义突变 转换

３０ ３５９７ Ｅ６ Ａ／Ｔ 异亮氨酸／苯丙氨酸 颠换

３１ ３７１９ Ｅ６ Ａ／Ｇ 同义突变 颠换

３２ ３７６１ Ｅ６ Ｃ／Ｔ 同义突变 转换

３３ ３７７６ Ｅ６ Ａ／Ｔ 同义突变 转换

３４ ３７８８ Ｅ６ Ａ／Ｃ 同义突变 颠换

３５ ３８３９ Ｅ６ Ｇ／Ａ 同义突变 颠换

３６ ３８７８ Ｅ６ Ａ／Ｃ 终止子／半胱氨酸 颠换

３７ ３９２３ Ｅ６ Ａ／Ｔ 同义突变 转换

注：Ｅ和Ｉ分别表示外显子（Ｅｘｏｎ）和内含子（Ｉｎｔｒｏｎ）；Ｅ６表示第６个外显子；Ｉ５表示第５个内含子；ＯＲＦ表示开放阅读框
Ｎｏｔｅｓ：ＥｍｅａｎｓｅｘｏｎａｎｄＩｍｅａｎｓｉｎｔｒｏｎ；Ｅ６ｍｅａｎｓｓｉｘｔｈｅｘｏｎ；Ｉ５ｍｅａｎｓｆｉｆｔｈｉｎｔｒｏｎ；ＯＲＦｍｅａｎｓＯｐｅｎＲｅａｄｉｎｇＦｒａｍｅ

表３　凡纳滨对虾ＶＧ基因候选ＳＮＰ位点的多态性分析
Ｔａｂ．３　ＴｈｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐｏｔｅｎｔｉａｌＳＮＰｌｏｃｉｏｆＶＧｇｅｎｅｉｎＬｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉ

候选位点

Ｃａｎｄｉｄａｔｅ
ｌｏｃｕｓ

基因型频率

Ｇｅｎｏｔｙｐｉｃ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

等位基因频率

Ａｌｌｅｌｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ

最小等位基因频率

ＭｉｎｏｒＡｌｌｅｌｅ
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

杂合度

Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ
纯合度

Ｈｏｍｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

有效等位基因数

Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｅｆｆｅｃｔｉｖｅａｌｌｅｌｅ

多态信息含量

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ

３５９７ ＡＡ＝４３％
ＡＴ＝５７％

Ａ＝７１．５％
Ｔ＝２８．５％ ０．２８５ ０．４０７５５ ０．５９２６ １．７ ０．３２４５

３８３９ ＡＧ＝２８％
ＧＧ＝７２％

Ａ＝６４％
Ｇ＝３６％ ０．３６ ０．４６０８ ０．５３９２ １．９ ０．３５４６

３８７８ ＡＡ＝４５％
ＡＣ＝５５％

Ａ＝７２．５％
Ｃ＝２７．５％ ０．２７５ ０．４４３８ ０．６５５６ １．５ ０．３１９２

３９２３ ＡＡ＝２２％
ＡＴ＝７８％

Ａ＝６１％
Ｔ＝３９％ ０．３９ ０．４７５８ ０．５２４２ １．９ ０．３６２６
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２．６　ＶＧ基因候选 ＳＮＰ位点与繁殖性状的关联
分析

将４个位点在ＧＤ２群体中，逐一分析其产卵
特性和基因型（表４），４个候选 ＳＮＰ位点上各自
两种基因型所对应的凡纳滨对虾个体在产卵特

性上没有明显差异，即每个基因型的个体中既有

产卵个体，也有不产卵个体，且产卵个体与不产

卵个体比例差异不明显。如位点３５９７的 ＡＡ基
因型不产卵和产卵个体比例是１∶２．５８，ＡＴ基因
型不产卵和产卵比例是１∶２．３５，该位点在产卵和
不产卵这两个性状上未能表现出关联性。其他３
个位点的结果与之类似，均未能在是否产卵的性

状上表现出关联性。

表４　凡纳滨对虾ＳＮＰ位点产卵和不产卵个体的样本比例
Ｔａｂ．４　ＴｈｅｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｏｆｓｐａｗｎａｎｄｎｏｎｓｐａｗｎｉｎＬｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉＳＮＰｌｏｃｕｓ

候选位点

Ｃａｎｄｉｄａｔｅｌｏｃｕｓ
基因型

Ｇｅｎｅｔｙｐｅ
样本量／个

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｈｒｉｍｐ
不产卵∶产卵（个）

Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｏｆｎｏｎｂｒｅａｄｉｎｇｔｏｂｒｅａｄｉｎｇ

３５９７ ＡＡ
ＡＴ

４３
５７

１∶２．５８（１２）
１∶２．３５（１７）

３８３９ ＡＧ
ＧＧ

２８
７２

１∶３（７）
１∶２．２７（２２）

３８７８ ＡＡ
ＡＣ

４５
５５

１∶２．２１（１４）
１∶２．６７（１５）

３９２３ ＡＡ
ＡＴ

２２
７８

１∶２．６７（６）
１∶２．３９（２３）

注：括号内为不产卵的雌虾个体数

Ｎｏｔｅｓ：Ｉｔｗａｓｎｕｍｂｅｒｏｆｎｏｎｓｐａｗｎｉｎｔｈｅｂｒａｃｋｅｔｓ

　　对凡纳滨对虾的 ＳＮＰ位点基因型和产卵数
量型表现性状（产卵次数、总产卵量、平均产卵量

和单位体质量产卵量）进行单因素方差分析，具

体结果如表 ５所示。ＳＰＳＳ软件分析可知位点
３８３９的ＧＧ和ＡＧ基因型与总产卵量和单位体质
量产卵量表现出相关性，其他３个位点的基因型
与产卵次数、总产卵量、平均产卵量和单位体质

量产卵量等数量性状间没有呈现相关性。对数

据分析发现，位点３８３９处在总产卵量和单位体
质量产卵量这２个性状上，基因型 ＧＧ和基因型
ＡＧ存在显著差异（Ｐ＜０．０５）；位点３５９７处基因
型ＡＡ和基因型ＡＴ在４个性状上不存在显著差
异（Ｐ＞０．０５），其他２个位点与之类似。

表５　凡纳滨对虾ＶＧ基因ＳＮＰ位点与繁殖性状的关联性分析
Ｔａｂ．５　ＴｈｅａｎａｌｙｓｉｓｂｅｔｗｅｅｎｓｐａｗｎｃｈａｒａｃｔｅｒａｎｄＳＮＰｌｏｃｕｓｏｆＬｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉＶＧｇｅｎｅ

位点名称

Ｌｏｃｕｓ
基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ
产卵次数／次
Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｐａｗｎ

总产卵量／粒
Ｅｇｇｎｕｍｂｅｒ

平均产卵量／粒
Ａｖｅｒａｇｅｅｇｇｎｕｍｂｅｒ

单位体质量产卵量／（粒／ｇ）
Ｅｇｇｎｕｍｂｅｒｐｅｒｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ

３５９７
ＡＡ ２．２±１．１ ５２３５８．２±２８６６７．０ ３０７８８．７±１５７６５．６ ９６５．３±５６４．８
ＡＴ ２．４±１．０ ６９１８７．１±３０１２２．２ ２８６０１．８±１３２１２．１ １２６３．１±６４０．１

３８３９
ＧＧ ２．４±０．８ ５４７４８．０±２７２２０．３ａ ２９０２１．７±１４６３２．３ ９９０．４±５６０．７ｂ

ＡＧ ２．２±１．０ ８００４１．５±３１３０５．０ａ ３０９４４．６±１３６３６．８ １６４１．３±５６９．９ｂ

３８７８
ＡＡ ２．２±１．０ ５５３０９．６±２８００１．５ ３２３７３．２±１４８３９．５ ９９４．５±４７１．９
ＡＣ ２．３±０．９ ６６９７３．６±３１６４７．０ ２７３９７．６±１３６６８．７ １２４０．４±７０４．６

３９２３
ＡＡ ２．６±１．１ ６９１８１．０±３１５７５．９ ３０４２７．２±１３６０６．８ １３７９．５±７４７．２
ＡＴ ２．２±０．９ ６０１７３．１±３０２６７．８ ２９３１９．６±１４５７７．５ １０８７．１±５９５．４

注：产卵次数是每尾对虾在实验期间的产卵次数总数；总产卵量是每尾对虾在实验期间产卵量的和；平均产卵量是每尾对虾总产卵量除

以每尾对虾的产卵次数；单位体质量产卵量是每尾对虾的总产卵量除以每尾对虾体质量

Ｎｏｔｅｓ：Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｐａｗｎｓｍｅａｎｓｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒｏｆｓｐａｗｎｓｆｏｒｍｕｌｔｉｐｌｅｓｐａｗｎｅｒｄｕｒｉｎｇｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ；Ｅｇｇｎｕｍｂｅｒｍｅａｎｓｔｈｅｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒｏｆｅｇｇｓｆｏｒ
ｍｕｌｔｉｐｌｅｓｐａｗｎｅｒｄｕｒｉｎｇｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ；Ａｖｅｒａｇｅｅｇｇｎｕｍｂｅｒｍｅａｎｓｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒｏｆｅｇｇｓｄｉｖｉｄｅｄｂｙｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｓｐａｗｎ；Ｅｇｇｎｕｍｂｅｒｐｅｒｂｏｄｙ
ｗｅｉｇｈｔｍｅａｎｓｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒｏｆｅｇｇｓｄｉｖｉｄｅｄｂｙｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ
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３　讨论

３．１　１１个突变位点分析
卵黄蛋白是大部分卵生动物胚胎发育所必

须的营养物质，在卵巢成熟过程中大量表达。根

据本实验结果可知，３７个 ＳＮＰ位点包括１１个外
显子突变和２６个内含子突变。１１个外显子区域
的突 变 中 存 在 ３个 错 义 突 变，分 别 位 于
ＶｉｔｅｌｌｏｇｅｎｉｎＮ结构域（１５１２位点）和结构域
ＤＵＦ１９４３（其余两个错义突变）。根据 ３个位点
氨基酸的改变，位点１５１２处精氨酸和组氨酸之
间的变化，精氨酸和组氨酸都是带正电荷的极性

氨基酸，所以不会对卵黄蛋白的功能产生一定的

影响；位点３５９７处异亮氨酸和苯丙氨酸的变化，
两种氨基酸都是非极性氨基酸，对卵黄蛋白原蛋

白的三维构象不会产生大的影响，因而对蛋白质

的功能方面不会有大的改变。位点３８７８处是终
止子和半胱氨酸的变化，本来应该翻译结束，此

时又有新的氨基酸继续连接，半胱氨酸还能形成

二硫键，对卵黄蛋白原的三维结构会产生重大影

响，可能导致蛋白质功能的完全改变。产生这种

变化的虾在卵黄蛋白原的合成方面会与其他虾

出现差异，能否直接影响产卵特性还需进一步实

验分析。实验中同时发现结构域 ｖＷＤ和结构域
ＤＵＦ１０８１完全保守，没有突变位点。而 ＤＵＦ１９４３
上存在多个突变位点，其中就包括３８３９处变异。
３．２　对虾产卵特性的遗传标记分析

本实验筛选 ４个候选位点产卵与不产卵之
间的差异，没有发现与产卵相关的位点。出现以

上结果，推测可能与研究对象的数量和筛选的位

点数量有关，遗传背景的干扰和分离群体的大小

也是影响 ＱＴＬ定位精度的两个重要因素。在选
择凡纳滨对虾样本时我们发现一种现象，在整个

繁殖实验期间，部分凡纳滨对虾一直不产卵，实

验中也没有找到与是否产卵直接相关联的分子

标记。对此存在有两方面可能：首先在分子遗传

标记的筛选方面实验中只是选用了 ＶＧ基因的部
分序列，数量有限；其次在整个繁殖实验６０天的
时间没有产卵的雌虾，有可能是还没有到它们开

始产卵的时间。这些未来可能产卵的雌虾在实

验中只能当做不产卵虾对待，由此寻找产卵与否

的分子遗传标记存在不确定性。

产卵量作为重要的数量性状，在对虾良种选

育中具有重要作用，选择产卵量多的个体进行繁

育，可以提高育苗效率，获得较大收益。现阶段，

利用ＳＮＰ标记筛选与繁殖性状相关的位点，大多
集中在畜禽［１５１７］方面，水生动物则集中在中华绒

螯蟹［１８］、牙鲆［１９］，在凡纳滨对虾中尚未见相关研

究。

对产卵数量性状分析发现，位点３８３９与总
产卵量和单位体质量产卵量显著相关，说明体质

量和总产卵量之间可能存在一定的相关关系，这

与袁瑞鹏等的结果一致［２０］。进一步比较发现位

点３８３９处基因型 ＡＧ总产卵量显著高于 ＧＧ基
因型，推测等位基因 Ａ对产卵量具有促进作用，
但是在实验群体中没有发现 ＡＡ基因型，所以需
要加大实验的样本数量做进一步的验证。产卵

量是数量遗传性状，由多基因调控，实验中发现

的与繁殖性状（总产卵量、单位体重产卵量）相关

联的ＶＧ基因的１个 ＳＮＰ位点，应该属于这些众
多调控因子其中之一，需要进行更多的与繁殖相

关的基因筛选。
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