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摘　要：单核苷酸多态性分子标记（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＮＰ）是目前常用的分子标记辅助育种的
工具之一。本研究在前期构建的青鱼（Ｍｙｌｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎｐｉｃｅｕｓ）高密度连锁图谱和ＱＴＬ定位结果的基础上，利
用体质量ＱＴＬ区间中的２个 ＳＮＰ标记在３个青鱼群体中进行验证，目的是为了检测通过 ＱＴＬ定位得到的
ＳＮＰ是否存在并能应用于其他地理群体，利用对分子标记的侧翼序列进行基因型组成分析、遗传多样性分析
及中性检验等方法，对３个群体的２个ＳＮＰ侧翼序列进行分析。遗传多样性结果显示，ｓｎｐ８１０７的扩展片段
的单倍型多样性（Ｈｄ）在邗江群体、湘江群体和石首群体中分别为０．７８２、０．５１５和０．４９７；各位点的观测杂合
度（Ｈ０）为０．０６７～０．５３３，平均为０．２３９；期望杂合度（Ｈｅ）为０．１２７～０．５０６，平均为０．３０６；多态信息含量（ＰＩＣ）
为０．１１７～０．３７４，平均为０．２４６。中性检验显示３个群体在历史上可能发生过瓶颈效应导致稀有等位基因丢
失的现象，结合遗传多样性结果推测，邗江群体在经历瓶颈效应后保留下来的稀有等位基因更多，最终得出结

论邗江群体是适合进行遗传改良的最优群体。

关键词：青鱼；ＳＮＰ；遗传多样性；中性检验
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　　 青鱼（Ｍｙｌｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎｐｉｃｅｕｓ），是我国四大
家鱼中唯一的肉食性鱼类，也是我国养殖较为广

泛的鱼类之一［１３］。２０２１年我国青鱼养殖产量约
７１．６６万 ｔ，相比 ２０２０年产量增长了 ３．１７％［４］。

青鱼具有体型大、肉质鲜美等特点，市场需求较

高，常用于鱼干腌制［５］，同时也被引进到美国等

地用于河道治理［６］。作为我国的重要养殖物种，

在过去的几十年受全球气候变化、生态环境破坏

等因素的影响，天然水域的优良种质资源逐渐减

少［７］。而在青鱼养殖业中也存在许多问题，如在

育苗过程中忽视对种质资源的管理，使用来源不

明、遗传背景不明确的青鱼作为亲本，近亲交配

及品种混杂等，这些问题最终导致了生长速度减

慢、抗逆性降低、个体变小等种质资源退化现象，

严重影响了我国青鱼养殖业的发展［８］。因此，为

实现青鱼养殖业的健康、稳定和可持续发展，一

个有效的方法就是采用遗传学手段，发掘与优良

性状相关的分子标记，找出优势基因型来构建优

良群体或家系，从而实现对青鱼的遗传改良［８］。

但目前，鲜有关于青鱼遗传育种的报道。

先前的研究中我们对邗江、湘江和石首群体

进行了养殖实验［９］，比较了３个不同地理群体生
长差异性，但该结果只是从表型上评估出了３个
群体的生长性能差异，其分子组成方面的差异尚

不清楚。之后，我们对青鱼的生长相关性状进行

了ＱＴＬ定位［１０］，在 ＱＴＬ区间中开发出２个与体
质量相关的ＳＮＰ，由于ＱＴＬ定位的结果是基于特
定的家系产生，尚不明确所定位到的 ＱＴＬ区间及
开发出的相关分子标记是否适用于其他家系或

群体。

本研究以石首、邗江和湘江青鱼为实验材

料，利用先前研究［１０］所开发出的与体质量相关

的ＳＮＰ及序列片段，结合通过３个群体的养殖实
验得到的结果［９］，采用基因型分析、遗传多样性

和中性检验等方法，目的是为了验证通过 ＱＴＬ定
位得到的体质量和体长相关 ＳＮＰ标记是否存在
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并能应用于其他群体，从遗传和群体动态角度阐

述了邗江群体具有育种价值的分子基础并分析

了先前养殖实验中不同地理群体的青鱼存在生

长差异的原因，为今后青鱼的良种选育提供参

考。

１　材料与方法

１．１　实验材料
青鱼实验群体分别取自湖北石首、江苏邗江

和湖南湘江的国家四大家鱼原种场，每个地理群

体样本数量为３０，位置信息如（表１），取鳍条置
于无水乙醇，保存在－２０℃冰箱备用。
１．２　总ＤＮＡ提取

参照ＹＵＥ等［１１］用９６孔过滤板提取 ＤＮＡ的
方法。剪取大小相同的鳍条组织，置于 １．５ｍＬ

离心管中，在加入３００μＬＳＥＴ缓冲液和５０ｍｇ蛋
白酶Ｋ（１０ｍｇ／μＬ）后颠倒混匀，简短离心后置
于５５℃的水浴锅中加热３～４ｈ以充分溶解鳍条
样本；向上层９６孔过滤板中加入１８０μＬ现配的
６ｍｏｌ／ＬＮａＩ溶液和６０μＬ溶解后的裂解液，废液
由下层的９６孔细胞培养板收集，４℃４０００ｒ／ｍｉｎ
离心２ｍｉｎ后弃去废液；向上层过滤板中加入２４０
μＬ漂洗缓冲液后４℃ ４０００ｒ／ｍｉｎ离心２ｍｉｎ后
弃去废液；室温等待２～５ｍｉｎ以晾干过滤板中的
酒精；最后加入１２０μＬ的双蒸水（ｄｄＨ２Ｏ）并等待
５～１５ｍｉｎ以充分溶解ＤＮＡ；更换下层９６孔细胞
培养板后 ４℃ ４０００ｒ／ｍｉｎ离心 ２ｍｉｎ以收集
ＤＮＡ；所提 ＤＮＡ的浓度采用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００Ｃ型
分光光度仪检测，最后将所提 ＤＮＡ样本置于
－２０℃保存。

表１　样本采集地信息
Ｔａｂ．１　Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｓａｍｐｌｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｉｔｅ

采集地

Ｓａｍｐｌｅｓｉｔｅ
原种场名称

Ｏｒｉｇｉｎａｌｌｙｂｒｅｅｄｉｎｇｐｌａｃｅ
经纬度

Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ，Ｌａｔｉｔｕｄｅ
样本数

Ｎｕｍｂｅｒ
湖北石首 Ｓｈｉｓｈｏｕ，ＨｕｂｅｉＰｒｏｖｉｎｃｅ 湖北石首老河长江四大家鱼原种场 １１２．４８Ｅ，２９．８４Ｎ ３０
湖南湘江 Ｘｉａｎｇｊｉａｎｇ，ＨｕｎａｎＰｒｏｖｉｎｃｅ 湖南省鱼类原种场 １１３．０１Ｅ，２８．２８Ｎ ３０
江苏邗江 Ｈａｎｊｉａｎｇ，ＪｉａｎｇｓｕＰｒｏｖｉｎｃｅ 江苏邗江长江系家鱼原种场 １１９．４３Ｅ，３２．３５Ｎ ３０

１．３　引物设计
选取先前研究［１０］体质量 ＱＴＬ区间中的分子

标记ｓｎｐ８１０７和ｓｎｐ９５６２，利用开发分子标记时包
含所有分子标记信息的中间文件，找到 ＳＮＰ在
ｓｃａｆｆｏｌｄ上的位置并制作用于后续序列提取所需
要的ｂｅｄ文件，提取序列的范围为 ＳＮＰ标记的左
右 ３００ ｂｐ 碱 基，首 先 利 用 软 件 ＢＷＡ
（ｖ０．７．１７）［１２］构建青鱼参考基因组索引，通过
ｂｅｄｔｏｏｌｓ提取出 ｂｅｄ文件中要求的序列。软件

ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５用于引物的设计，要求扩增出的
片段包含ＳＮＰ位点。
１．４　ＳＮＰ分型

鳍条样本在进行 ＤＮＡ提取后，对目标序列
进行ＰＣＲ扩增，引物的详细信息如表２。通过琼
脂糖凝胶电泳检查每个样本扩增出片段的长度

和条带的清晰度，检查后交由上海迈浦生物科技

有限公司进行Ｓａｎｇｅｒ测序，根据测序峰图判断分
子标记处的碱基类型。

表２　ＳＮＰ位点信息及引物序列
Ｔａｂ．２　ＳＮＰｓｉｔｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎａｎｄｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｐｒｉｍｅｒ

标记名称

Ｍａｒｋｅｒｎａｍｅ
位置

Ｐｏｓｉｔｉｏｎ／ｂｐ
ＳＮＰ类型
ＳＮＰｔｙｐｅ

引物序列

Ｐｒｉｍｅｒｓｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′３′）
退火温度

Ｔｍ／℃
产物大小Ｓｉｚｅ／

ｂｐ

ｓｎｐ９５６２ １２３２ Ｇ／Ａ Ｓ：５′ＣＴＡＴＣＡＧＣＡＣＡＣＴＣＡＣＣＡＣＡＴＴ３′
Ａ：５′ＣＡＧＡＣＣＡＣＡＡＴＧＣＴＣＴＴＣＣＡ３′ ５６．５ ２７４

ｓｎｐ８１０７ ２４８６ Ａ／Ｇ Ｓ：５′ＴＧＧＴＣＴＧＣＴＧＴＧＴＴＣＴＣＣＴＣ３′
Ａ：５′ＣＧＧＴＧＴＧＧＡＴＧＡＡＣＡＧＡＣＴＣ３′ ５５．５ ４３７

１．５　数据分析
使用软件Ｓｅｎｑｕｅｎｃｈｅｒ（ｖ５．４．６）对测序结果

进行多序列比对、删除首尾测序错误区域，单倍

型数ｈ、单倍型多样性Ｈｄ及核苷酸多样性Π（Ｐｉ）
等遗传多样性参数由软件 ｄｎａｓｐ５．０完成，中性
进化分析（ＴａｊｉｍａＴｅｓｔ）由软件ｄｎａｓｐ５．０完成。

０９０１



５期 郭加民，等：青鱼生长相关ＳＮＰ标记在不同地理群体中的验证

２　结果

２．１　ＳＮＰ分型结果及基因型分析
所有 ＳＮＰ的突变方式均为转换突变，

ｓｎｐ８１０７位置为 Ａ／Ｇ，ｓｎｐ９５６２位置为 Ｇ／Ａ，将
ｓｎｐ８１０７的 ＡＡ型和 ｓｎｐ９５６２的 ＧＧ型统一命名
为ＡＡ型，ｓｎｐ８１０７的 ＧＧ型和 ｓｎｐ９５６２的 ＡＡ型

统一命名为 ＢＢ型，ｓｎｐ８１０７的 ＡＧ型和 ｓｎｐ９５６２
的ＧＡ型统一命名为 ＡＢ型。２个 ＳＮＰ在不同群
体中的基因频率和基因型频率如表３。邗江群体
的等位基因 Ａ（Ａ基因型）的频率最高，达到
９５％，等位基因 Ｇ（Ｂ基因型）的基因频率最低，
为５％。

表３　各群体青鱼的基因型及等位基因频率统计
Ｔａｂ．３　ＧｅｎｏｔｙｐｅａｎｄｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆＳＮＰｓｉｔｅｉｎｅａｃｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

位点名称

Ｌｏｃｕｓｎａｍｅ
群体名称

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
基因型频率 Ｇｅｎｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ
ＡＡ ＡＢ ＢＢ

基因频率 Ｇｅｎｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ
Ａ Ｂ

ｓｎｐ８１０７
邗江群体 Ｈａｎｊｉａｎｇ ０．９０（２７） ０．１０（３） ０ ０．９５ ０．０５
湘江群体 Ｘｉａｎｇｊｉａｎｇ ０．７７（２３） ０．２３（７） ０ ０．８８ ０．１２
石首群体 Ｓｈｉｓｈｏｕ ０．７７（２３） ０．１７（５） ０．０７（２） ０．８５ ０．１５

ｓｎｐ９５６２
邗江群体 Ｈａｎｊｉａｎｇ ０．６７（２０） ０．３３（１０） ０ ０．８３ ０．１７
湘江群体 Ｘｉａｎｇｊｉａｎｇ ０．４３（１３） ０ ０．５７（１７） ０．４３ ０．５７
石首群体 Ｓｈｉｓｈｏｕ ０．３７（１１） ０．５３（１６） ０．１０（３） ０．６３ ０．３７

２．２　遗传多样性分析
ｄｎａｓｐ５、Ｃｅｒｖｕｓ用于遗传多样性分析和多态

性分析，结果见表４和表５，邗江 ｓｎｐ８１０７侧翼序
列片段的单倍型数量最多，核苷酸多样性达到

０．００３２９；湘江 ｓｎｐ８１０７侧翼序列片段的单倍型
数量最少，核苷酸多样性为 ０．００１６０。检测到
ｓｎｐ９５６２侧翼序列片段在３个群体中具有相同的
单倍型数，但湘江群体的核苷酸多样性最高，达

到０．００３３０，邗江群体最低，核苷酸多样性为

０．００１３２。对３个群体的２个ＳＮＰ位点进行多态
性分析，结果显示在３个不同群体中，ｓｎｐ９５６２位
点的 多 态 信 息 含 量 （ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ）高于 ｓｎｐ８１０７位点，ｓｎｐ９５６２位点的
预期杂合度（ｅｘｐｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，Ｈｅ）高于
ｓｎｐ８１０７ 位 点。在 观 测 杂 合 度 （ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，Ｈｏ）方面除湘江群体外，其他两个
群体的 ｓｎｐ９５６２位点的观测杂合度均高于
ｓｎｐ８１０７位点。

表４　包含２个ＳＮＰ标记的片段在３种群体中的遗传多样性
Ｔａｂ．４　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｆｒａｇｍｅｎｔｓｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｔｗｏＳＮＰｍａｒｋｅｒｓｉｎｔｈｒｅｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

片段名称

Ｆｒａｇｍｅｎｔｎａｍｅ
样品数

Ｎ
单倍型数

ｈ
单倍型多样性

Ｈｄ
核苷酸多样性

Π（Ｐｉ）
平均核苷酸

差异数Ｋ
石首ｓｎｐ８１０７侧翼序列 Ｓｈｉｓｈｏｕｓｎｐ８１０７ｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅ ３０ ３ ０．４９７ ０．００１８３ ０．５８９
湘江ｓｎｐ８１０７侧翼序列 Ｘｉａｎｇｊｉａｎｇｓｎｐ８１０７ｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅ ３０ ２ ０．５１５ ０．００１６０ ０．５１５
邗江ｓｎｐ８１０７侧翼序列 Ｈａｎｊｉａｎｇｓｎｐ８１０７ｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅ ３０ ６ ０．７８２ ０．００３２９ １．２１４
石首ｓｎｐ９５６２侧翼序列 Ｓｈｉｓｈｏｕｓｎｐ９５６２ｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅ ３０ ２ ０．４８０ ０．００２７５ ０．４８０
湘江ｓｎｐ９５６２侧翼序列 Ｘｉａｎｇｊｉａｎｇｓｎｐ９５６２ｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅ ３０ ２ ０．５０８ ０．００３３０ ０．５０８
邗江ｓｎｐ９５６２侧翼序列 Ｈａｎｊｉａｎｇｓｎｐ９５６２ｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅ ３０ ２ ０．２３９ ０．００１３２ ０．２３９

２．３　中性检验ＴａｊｉｍａＴｅｓｔ
分别将石首、湘江和邗江的ｓｎｐ８１０７、ｓｎｐ９５６２

位点侧翼序列片段整合，ＴａｊｉｍａＴｅｓｔ、ＦｕａｎｄＬｉ’ｓ

Ｄ＆Ｆｔｅｓｔ采用软件ｄｎａｓｐ５．０进行，结果如表６，
其中ｓｎｐ８１０７和ｓｎｐ９５６２侧翼序列片段的Ｄ值显
著偏离０。
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表５　各群体中ｓｎｐ８１０７和ｓｎｐ９５６２位点的多态性分析
Ｔａｂ．５　Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍａｎａｌｙｓｉｓｏｆｆｒａｇｍｅｎｔｓｓｎｐ８１０７ａｎｄｓｎｐ９５６２ｉｎｅａｃｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

群体名称

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｎａｍｅ
位点

Ｌｏｃｕｓ
观测杂合度

Ｈｏ
预期杂合度

Ｈｅ
多态信息含量

ＰＩＣ
无效等位基因频率 Ｎｕｌｌａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ｆ

邗江群体 Ｈａｎｊｉａｎｇ
ｓｎｐ８１０７ ０．１３３ ０．１２７ ０．１１７ －０．０２５８
ｓｎｐ９５６２ ０．３００ ０．２５９ ０．２２２ －０．０７７８

湘江群体Ｘｉａｎｇｊｉａｎｇ
ｓｎｐ８１０７ ０．２３３ ０．２１ ０．１８５ －０．０５６７
ｓｎｐ９５６２ ０．０６７ ０．５０６ ０．３７４ ０．７６３７

石首群体 Ｓｈｉｓｈｏｕ
ｓｎｐ８１０７ ０．１６７ ０．２５９ ０．２２２ ０．２０９４
ｓｎｐ９５６２ ０．５３３ ０．４７２ ０．３５７ －０．０６９０

表６　２个多态性位点片段的中性检验
Ｔａｂ．６　Ｔａｊｉｍａｔｅｓｔｏｆｔｗｏｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｓｉｔｅｆｒａｇｍｅｎｔｓ

片段名称

Ｆｒａｇｍｅｎｔｎａｍｅ
Ｔａｊｉｍａ’ｓＤｔｅｓｔ
Ｄ Ｐ

ＦｕａｎｄＬｉ’ｓＤｔｅｓｔ
Ｄ Ｐ

ＦｕａｎｄＬｉ’ｓＦｔｅｓｔ
Ｆ Ｐ

ｓｎｐ８１０７侧翼序列 ｓｎｐ８１０７ｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅ ４．１６１７６ Ｐ＜０．００１ ２．５０３３４ Ｐ＜０．０２ ３．８５１１０ Ｐ＜０．０２
ｓｎｐ９５６２侧翼序列 ｓｎｐ９５６２ｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅ ４．１２９３６ Ｐ＜０．００１ ２．２０８２１ Ｐ＜０．０２ ３．５８１４２ Ｐ＜０．０２

平均值 Ｍｅａｎ ４．１４５５６ Ｐ＜０．００１ ２．３５５７８ Ｐ＜０．０２ ３．７１６２６ Ｐ＜０．０２

２．４　表型与基因型关联分析
部分基因型与生长数据的关联分析见表７～

１０（石首生长数据缺失），湘江群体在 ｓｎｐ８１０７处
检测到ＡＡ、ＡＧ两种单倍型，在ｓｎｐ９５６２处检测到
ＡＡ、ＧＧ两种单倍型，其中 ｓｎｐ８１０７的 ＡＧ型和
ｓｎｐ９５６２的ＡＡ型在体质量和体长的平均值上呈
现优势（表 ７）；邗江群体在 ｓｎｐ８１０７处检测到

ＡＡ、ＡＧ两种单倍型，在 ｓｎｐ９５６２处检测到 ＧＧ、
ＧＡ两种单倍型（表 ８）。湘江群体 ｓｎｐ８１０７和
ｓｎｐ９５６２组合成的二倍型Ｄ３（ＡＧＡＡ）在体质量和
体长上存在优势，邗江群体中二倍型Ｄ１（ＡＡＧＡ）
与Ｄ３（ＡＧＧＡ）在体质量和体长平均值上差异显
著（Ｐ＜０．０５），见表１０。

表７　湘江群体不同基因型与生长性状的关联分析
Ｔａｂ．７　ＡｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｂｅｔｗｅｅｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｎｏｔｙｐｅｓａｎｄｇｒｏｗｔｈｔｒａｉｔｓｉｎＸｉａｎｇｊｉａｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ＳＮＰ位点
ＳＮＰＬｏｃｕｓ

单倍型

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
数量

Ｎｕｍｂｅｒ
体质量

Ｂｏｄｙｍａｓｓ
体长

Ｂｏｄｙｌｅｎｇｔｈ

ｓｎｐ８１０７
ＡＡ ２３ ４８０．５２６±１８２．１３３ ３０．２５７±３．４３２
ＡＧ ７ ５６６．０５７±１８４．９４８ ３１．７２９±３．５７９

ｓｎｐ９５６２
ＡＡ １７ ５１６．３１８±１６０．８５５ ３０．７７６±３．３０５
ＧＧ １３ ４７９．７７７±２１４．１７７ ３０．５４６±３．７７４

注：生长数据以平均值±标准差表示，单倍型不足３种无法进行多重比较。
Ｎｏｔｅｓ：ｇｒｏｗｔｈｄａｔａｗｅｒｅｅｘｐｒｅｓｓｅｄａｓｍｅａｎ±ｓｔａｎｄａｒｄｄｅｖｉａｔｉｏｎ，ａｎｄｍｕｌｔｉｐｌｅｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓｃａｎｎｏｔｂｅｐｅｒｆｏｒｍｅｄｂｅｃａｕｓｅｔｈｅｒｅｗｅｒｅｌｅｓｓｔｈａｎ３
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ．

表８　邗江群体不同基因型与生长性状的关联分析
Ｔａｂ．８　ＡｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｂｅｔｗｅｅｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｎｏｔｙｐｅｓａｎｄｇｒｏｗｔｈｔｒａｉｔｓｉｎＨａｎｊｉａｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ＳＮＰ位点
ＳＮＰＬｏｃｕｓ

单倍型

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
数量

Ｎｕｍｂｅｒ
体质量

Ｂｏｄｙｍａｓｓ
体长

Ｂｏｄｙｌｅｎｇｔｈ

ｓｎｐ８１０７
ＡＡ ２７ １１３．１０７±６３．７２３ １８．０６３±３．６４６
ＡＧ ３ ５１．７３３±２．７４３ １４．１６７±０．１５３

ｓｎｐ９５６２
ＧＧ ２０ １０６．０３５±６４．５４０ １７．６９±３．７９６
ＧＡ １０ １０８．８４±６３．７４０ １７．６４±３．５４０
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表９　湘江群体ｓｎｐ８１０７和ｓｎｐ９５６２位点组成的二倍型和生长性状的关联分析
Ｔａｂ．９　Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｄｏｕｂｌｅｇｅｎｏｔｙｐｅｓｏｆｓｎｐ８１０７ａｎｄｓｎｐ９５６２ｗｉｔｈｇｒｏｗｔｈｔｒａｉｔｓｉｎＸｉａｎｇｊｉａｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

二倍型

Ｄｉｐｌｏｔｙｐｅｓ
ＳＮＰ位点 ＳＮＰｌｏｃｕｓ
ｓｎｐ８１０７ ｓｎｐ９５６２

数量

Ｎｕｍｂｅｒ
体质量

Ｂｏｄｙｍａｓｓ
体长

Ｂｏｄｙｌｅｎｇｔｈ
Ｄ１ ＡＡ ＡＡ １０ ４８１．５００±１３３．９０９ａ ３０．１１０±３．１１２ａ

Ｄ２ ＡＡ ＧＧ １３ ４７９．７７７±２１４．１７７ａ ３０．５４６±３．７７４ａ

Ｄ３ ＡＧ ＡＡ ７ ５６６．０５７±１８４．９４８ａ ３１．７２９±３．５８０ａ

注：同列数字上不同小写字母表示群体间差异显著（Ｐ＜０．０５）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｖａｌｕｅｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｌｅｔｔｅｒｓｗｉｔｈｉｎａｃｏｌｕｍｎａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｔ０．０５ｌｅｖｅｌ．

表１０　邗江群体ｓｎｐ８１０７和ｓｎｐ９５６２位点组成的二倍型和生长性状的关联分析
Ｔａｂ．１０　Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｄｏｕｂｌｅｇｅｎｏｔｙｐｅｓｏｆｓｎｐ８１０７ａｎｄｓｎｐ９５６２ｗｉｔｈｇｒｏｗｔｈｔｒａｉｔｓｉｎＨａｎｊｉａｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

二倍型

Ｄｉｐｌｏｔｙｐｅｓ
ＳＮＰ位点 ＳＮＰｌｏｃｕｓ
ｓｎｐ８１０７ ｓｎｐ９５６２

数量

Ｎｕｍｂｅｒ
体质量

Ｂｏｄｙｍａｓｓ
体长

Ｂｏｄｙｌｅｎｇｔｈ
Ｄ１ ＡＡ ＧＡ ７ １３３．３１４±６１．３３７ａ １９．１２９±３．１８９ａ
Ｄ２ ＡＡ ＧＧ ２０ １０６．０３５±６４．５４０ａｂ １７．６９０±３．７９６ａｂ

Ｄ３ ＡＧ ＧＡ ３ ５１．７３３±２．７４３ｂ １４．１６７±０．１５３ｂ

注：同列数字上不同小写字母表示群体间差异显著（Ｐ＜０．０５）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｖａｌｕｅｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｌｅｔｔｅｒｓｗｉｔｈｉｎａｃｏｌｕｍｎａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｔ０．０５ｌｅｖｅｌ．

３　讨论

从基因或基因组与性状的关系中获得的标

记是目前选择育种工作中的重要工具，受 ＱＴＬ作
图区间大小和环境因素的影响，可能会导致对

ＱＴＬ效应评估发生偏离，使得在实验群体或家系
中定位到的 ＱＴＬ可能不适用于另一个家系或者
群体。因此想要成功应用到分子标记辅助育种

（ＭＡＳ）当中，就必须对定位到的 ＱＴＬ进行验证。
目前，水产上已有很多关于对 ＱＴＬ定位结果验证
的报道，余成晨等［１３］利用４个侧翼微卫星标记对
前期在草鱼１号连锁群中发现的与生长性状相
关的ＱＴＬ进行了验证，分别在雌鱼和雄鱼中发现
了与体质量和体长相关的优势基因型。韦国建

等［１４］利用马氏珠母贝 （Ｐｉｎｃｔａｄａｍａｒｔｅｎｓｉｉ）ＱＴＬ
区间中的２个与生长性状相关 ＳＮＰ位点，对２个
不同养殖群体进行了关联分析，验证了 ＱＴＬ定位
结果。本研究在前期高密度遗传连锁图谱和

ＱＴＬ分析获得的ＳＮＰ位点的基础上，对不同地理
群体是否同样存在并能应用该 ＳＮＰ进行初步验
证，发现在不同地理群体中均可使用先前所开发

出的分子标记，并可利用表型与不同基因型间的

多重比较来估计不同地理群体的优势基因型。

但限于样本数量，一些低频的等位基因未被检测

到。因此，今后的研究中应首先扩大实验群体数

量，尽可能检测出所有基因型，从而提高优势基

因型的准确性。总之，本研究结果说明先前所开

发的分子标记并不是特定地理条件下某个家系

或群体所特有的，可能是普遍存在的，这也将为

今后在不同水系的扩展群体中进一步验证及应

用提供参考。

生物在不同水平上所体现出的遗传多样性

本质上是由遗传物质产生的可遗传变异逐渐积

累所致。遗传多样性具有多方面、多层次的表现

形式，但不同物种的基因库和遗传组织形式往往

有所不同，因此，遗传多样性的本质实际上就是

ＤＮＡ的多样性。遗传多样性是漫长进化的产物，
也是生物生存适应和发展进化的前提。一个物

种的遗传多样性越高或越丰富，越容易产生适应

环境的突变，这也代表着该物种对环境的适应性

越强，越容易适应新的环境和扩展种群范围。有

研究［１５］表明，物种进化的速率越快其产生的遗传

变异就越多，因此，这也有助于对研究物种的进

化和未来命运提供参考。目前，在鱼类的遗传多

样性研究方面，常用的手段之一是利用在线粒体

ＤＬｏｏｐ区基因序列中检测出的 ＳＳＲ或 ＳＮＰ变异
位点，通过计算等位基因数（ａｌｌｅｌｅｎｕｍｂｅｒ）、观测
杂合度、期望杂合度、多态信息含量等指标的大

小，完成对群体进行遗传多样性检测和种群结构

的 分 析［１６１７］，如 鲢 鱼［１８］、黄 姑 鱼 （Ｎｉｂｅａ
ａｌｂｉｆｌｏｒａ）［１９］、草鱼［２０］等。谢启明等［２１］，利用ＳＮＰ
标记对５个鳜鱼养殖群体的线粒体 Ｄｌｏｏｐ区进
行了遗传多样性分析，发现５个群体可能经历过
瓶颈事件，养殖群体的单倍型多样性与核苷酸多
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样性有较多的流失。纪达等［２２］，采用线粒体 Ｄ
ｌｏｏｐ区基因结合 Ｃｙｔｂ基因测序分析方法，对贵
州省 ５个地理种群金背鲤（Ｃｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏｖａｒ．
Ｊｉｎｂｅｉ）进行了遗传多样性与遗传结构分析，发现
贵州金背鲤的总体遗传多样性适中，中性检验结

果表明群体在历史上未出现种群扩张。王丰

等［２３］利用微卫星标记对包含邗江群体在内的４
个野生群体和１个吴江养殖群体进行遗传多样
性分析，结果显示邗江群体遗传多样性最高，吴

江养殖群体遗传多样性最低。本研究对 ３个群
体的遗传多样性分析结果显示：在包含体质量性

状效应最高的分子标记 ｓｎｐ８１０７的序列片段中，
邗江群体较其他２个群体呈现出较高的遗传多
样性，石首群体次之，湘江群体最少，表明邗江群

体已在体质量方面对环境产生了适应性变异，因

此具有良好的育种潜力，苏玉红等［９］通过养殖实

验测量初始时体质量和终止时体质量对邗江、石

首、湘江３个群体进行了比较分析，通过比较增
重率及特定增重率等参数，同样得到了邗江群体

可在育种实验中作为重要的选育群体的结果，本

研究的结果可作为对先前研究的进一步佐证。

中性进化学说在分子水平上阐明了生物的

进化机制，强调是生物分子本身随机的自由组

合，分子进化的方向同样也与环境和自然选择无

关，即没有任何外界的因素来诱导生物进化的方

向，进化的方向是完全随机的。水产上常采用线

粒体Ｃｙｔｂ等基因序列进行中性检验［２４］，如杨金

权等［２５］利用线粒体控制区全序列进行中性检验，

估计出长江及其南部邻近水域刀鲚（Ｃｏｉｌｉａ
ｎａｓｕｓ）约在０．１７～０．１３百万年前发生过种群扩
张。杨彦平等［２６］对长江刀鲚群体进行中性检验

后发现长江刀鲚群体积累了较多的低频率突变，

佐证了之前的研究。本研究利用 ＳＮＰ侧翼序列
对３个群体进行Ｔａｊｉｍａ检测，结果中总体的Ｄ值
显著大于０，由此可以推断种群间可能存在瓶颈
效应或平衡选择，即在世代交替的过程中，种群

在经历瓶颈时可能导致稀有等位基因的丢失或

发生过中等频率等位基因占主导的平衡选择现

象。在３个群体基因型频率和等位基因频率的
比较中发现邗江群体和湘江群体中存在缺失或

者含量极低的基因型，因此可以推断种群间极有

可能发生过瓶颈效应使得稀有等位基因丢失。

另外，在遗传多样性比较中，邗江群体总的平均

核苷酸差异数要大于其他群体，同时遗传多样性

也高于其他群体。因此，可以推测这３个种群在
经历瓶颈效应时，邗江群体的稀有等位基因丢失

的最少，保留下来的稀有等位基因数量越多，遗

传多样性就越高，物种对环境的适应能力就越

强，也越容易扩大其生存范围，这也说明了邗江

群体蕴含着较大的进化潜力和具备较强的育种

及遗传改良的能力。
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