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摘　要：利用ＳＳＲ和ＩＳＳＲ两种分子标记技术，对菊黄东方的人工选育群体（ＳＨ）和野生群体（ＹＳ）的遗传
变异和遗传结构进行了联合分析。ＳＳＲ分析的结果显示，１４个微卫星位点总共获得了１４６个等位基因，选育
和野生群体的平均期望杂合度（Ｈｅ）分别为０．７３００和０．８３２３，平均多态信息含量（ＰＩＣ）分别为０．７０５１和
０．８１３６；ＩＳＳＲ结果显示，选育和野生群体的平均 Ｎｅｉ’ｓ基因多样性指数（Ｈ）分别为０．２６７２和０．２８２３，平均
Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数（Ｉ）为０．４０７２和０．４２５６，表明菊黄东方选育群体的遗传变异程度低于野生群体。此外，
两种分子标记遗传分化的结果显示，两个群体的遗传分化指数分别为０．０６１９（ＳＳＲ）和 ０．０６１５（ＩＳＳＲ），表
明两个群体已经产生了中等程度的遗传分化。综上，本单位菊黄东方的人工选育群体仍然具有相对较丰富

的遗传变异以供进一步的遗传改良。
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　　菊黄东方（Ｔａｋｉｆｕｇｕｆｌａｖｉｄｕｓ）主要分布于
我国东海海域和黄渤海海域，具有重要的经济、

养殖和药用价值［１２］。近年来，菊黄东方自然

种质资源由于生存环境的恶化而日趋枯竭［３］，同

时养殖生产过程中存在的成活率低、大小规格差

异显著等问题严重制约了其养殖产业的可持续

发展，亟需利用分子标记技术加速其良种的选育

进程。截至目前，不同学者利用微卫星（ＳＳＲ）分
子标 记 技 术 解 析 了 红 鳍 东 方  （Ｔａｋｉｆｕｇｕ
ｒｕｂｒｉｐｅｓ）和暗纹东方（Ｔａｋｉｆｕｇｕｏｂｓｃｕｒｕｓ）等不同
群体或家系间的遗传差异，并对分子标记辅助东

方的良种选育进行了初步的研究探讨［４８］，而

菊黄东方良种选育研究相对较少［９１１］。本研究

利用ＳＳＲ和ＩＳＳＲ两种分子标记技术对本单位的
菊黄东方第４代选育群体进行了遗传评估，以
保证其良种选育工作的顺利进行。

１　材料与方法

１．１　材料
试验所用的菊黄东方选育群体（以下简称

ＳＨ），是以捕获于我国东海海域的野生群体为基
础群体，生长速度为选育指标，历经１２年４代的
群体选育，平均每代按照雌雄配组比１∶１．５选择
繁育亲本（总选择率为３％ ～８％）５０组，于２０１５
年在上海市水产研究所奉贤科研基地获得第 ４
代选育群体。野生群体（以下简称 ＹＳ）则是于
２０１５年捕获于浙江省舟山市嵊泗县黄龙岛和徐
公岛的周边水域，亦是后续放流群体的储备繁育

亲本。从菊黄东方选育群体和野生群体中各

随机选取３０尾健康的菊黄东方，剪取部分尾
鳍保存于 ９５％的乙醇溶液中，分别编号后置于
－２０℃冰箱中保存备用。
１．２　基因组ＤＮＡ的提取

基因组ＤＮＡ的提取参照常规的酚氯仿抽提
程序 进 行，并 利 用 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 和

ＮａｎｏＶｕｅＰｌｕｓ紫外可见分光光度计检测 ＤＮＡ的
质量和浓度。样本 ＤＮＡ经１％琼脂糖凝胶电泳
检测，显示无拖尾降解现象、条带清晰，且

ＯＤ２６０ｎｍ／ＯＤ２８０ｎｍ的值在１．８～２．０的ＤＮＡ样品，稀
释到５０ｎｇ／μＬ后，保存于－２０℃冰箱中备用。
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１．３　ＳＳＲＰＣＲ和 ＩＳＳＲＰＣＲ反应体系、反应条件
及ＰＣＲ产物检测

参考已报道的暗纹东方和红鳍东方的

微卫星序列和引物［８，１２］及ＩＳＳＲ通用引物，分别选
取３０对ＳＳＲ引物和１００条ＩＳＳＲ引物交由上海生
物工程技术服务有限公司合成。经梯度 ＰＣＲ扩
增和ＰＣＲ反应条件优化后，选取在菊黄东方中
扩增效果较好且多态性较高的１４对 ＳＳＲ引物和
２３条ＩＳＳＲ引物（表１）用于后续实验。

ＳＳＲＰＣＲ扩增反应总体积为２５μＬ，内含约
５０ｎｇ基因组 ＤＮＡ、１２．５μＬ２×ＴａｑＰＣＲ
ＭａｓｔｅｒＭｉｘ（１．２５Ｕ Ｔａｑ聚合酶、５００μｍｏｌ／Ｌ
ｄＮＴＰ、２０ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓＨＣｌ（ｐＨ ＝８．３）、１００
ｍｍｏｌ／ＬＫＣｌ和３ｍｍｏｌ／ＬＭｇＣｌ２）、正反向引物各
１μｍｏｌ／Ｌ、ｄｄＨ２Ｏ补充总体积至２５μＬ。ＰＣＲ扩
增程序：９４℃预变性 ５ｍｉｎ，９４℃ ３０ｓ，５０ ～
６５℃（根据各引物的最适退火温度进行调整）３０
ｓ，７２℃３０ｓ，３５个循环后，７２℃延伸１０ｍｉｎ，４℃
终止反应。ＰＣＲ扩增产物利用 ＱＩＡｘｃｅｌ全自动实
时毛细管电泳系统进行基因分型检测，电泳结果

利用ＱＩＡｘｃｅｌＳｃｒｅｅｎＧｅｌ１．０．０软件进行片段大小
的评估并输入到Ｅｘｃｅｌ中备用。

ＩＳＳＲＰＣＲ扩增反应总体积为２５μＬ，内含约
２５ｎｇ基因组 ＤＮＡ、１２．５μＬ２ ×ＴａｑＰＣＲ
ＭａｓｔｅｒＭｉｘ（１．２５Ｕ Ｔａｑ聚合酶、５００μｍｏｌ／Ｌ
ｄＮＴＰ、２０ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓＨＣｌ（ｐＨ ＝８．３）、１００
ｍｍｏｌ／ＬＫＣｌ和３ｍｍｏｌ／ＬＭｇＣｌ２）、正反向引物各
０．５μｍｏｌ／Ｌ、ｄｄＨ２Ｏ补充总体积至 ２５μＬ。ＰＣＲ
扩增程序：９４℃预变性５ｍｉｎ，９４℃ ４５ｓ，４５～
６５℃（根据各引物的最适退火温度进行调整）４５
ｓ，７２℃ ２ｍｉｎ，４０个循环后，７２℃延伸１０ｍｉｎ，４
℃终止反应。ＰＣＲ产物经由２．０％的琼脂糖凝胶
电泳检测后，用 Ｓｙｎｇｅｎｅ凝胶成像系统进行拍照
记录，并利用 ＧｅｎｅＴｏｏｌ软件进行电泳条带的统
计。

１．４　数据分析
ＳＳＲ数据主要基于各等位基因条带的大小进

行统计，ＩＳＳＲ数据基于０／１矩阵（有条带记为１，
无条带记为０）进行统计分析。两种分子标记的
统计结果，均利用ＧｅｎＡｌＥｘ６．５软件［１３］计算各位

点的等位基因数（Ｎａ）、有效等位基因数（Ｎｅ）、观
测杂合度（Ｈｏ）、期望杂合度（Ｈｅ）、Ｎｅｉ’ｓ遗传多
样性指数（Ｈ）、Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（Ｉ）等遗传参

数，并基于ＮＥＩ［１４］遗传多样性参数计算群体间的
遗传距离。利用ＡＲＬＥＱＵＩＮ２．０００软件［１５］，计算

群体遗传分化指数 ＦＳＴ，估计群体间的遗传分化
程度，分析群体内和群体间的分子方差（Ａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆＭｏｌｅｃｕｌａｒＶａｒｉａｎｃｅ，ＡＭＯＶＡ）。

参照 ＢＯＳＴＥＩＮ等的计算公式计算多态信息
含量（ＰＩＣ）：

ＣＰＩ＝１－∑
ｎ

ｉ＝１
Ｐｉ
２－∑

ｎ－１

ｉ＝１
Ｐｉ
２∑
ｎ

ｊ＝ｉ＋１
２Ｐｉ

２Ｐｊ
２

式中：ＣＰＩ为多态信息含量；Ｐｉ、Ｐｊ分别为群体中第
ｉ、ｊ个等位基因频率，ｎ为等位基因数。

２　结果

２．１　ＳＳＲ和ＩＳＳＲ引物的筛选
本研究从３０对微卫星引物和１００条ＩＳＳＲ引

物中分别筛选出重复性好、多态性高的１４对ＳＳＲ
引物和２３条ＩＳＳＲ引物（表１）用于菊黄东方不
同群体的遗传变异分析，图１和图２分别为 ＳＳＲ
引物Ｆｍｓ３２和ＩＳＳＲ引物 ＵＢＣ８３４在菊黄东方
部分个体中的ＰＣＲ扩增电泳图谱。
２．２　群体遗传多样性

有效等位基因数、期望杂合度和多态信息含

量往往能够反映出群体间的遗传差异。本研究

中，１４个微卫星位点总共检测到 １４６个等位基
因，其中在菊黄东方选育群体中共检测到１１８
个等位基因，在野生群体中检测到１３７个等位基
因。选育群体和野生群体的平均有效等位基因

数（Ｎｅ）、平均期望杂合度（Ｈｅ）和平均多态信息
含量（ＰＩＣ）分别为４．３６１７和６．６９４２，０．７３００和
０．８３２３，０．７０５１和０．８１３６（表２）。其中：１４个
微卫星位点中，选育群体有２个位点为中度多态
（０．２５＜ＰＩＣ＜０．５），１２个位点为高度多态
（ＰＩＣ＞０．５）；野生群体中全部位点均为高度多态
（ＰＩＣ＞０．５）。
２３条ＩＳＳＲ引物在选育群体和野生群体中分

别检测到１６９和１７４条多态性位点，多态位点百
分数分别为８４．０８％和８６．５７％。选育群体的平
均有效等位基因数（Ｎｅ）为１．４４７１，比野生群体
低１．９８１８％；Ｎｅｉ’ｓ基因多样性指数（Ｈ）为
０．２６７２，比野生群体低 ５．３５％；Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息
指数（Ｉ）为 ０．４０７２，比野生群体低 ４．３２％（表
３）。
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表１　试验所用ＳＳＲ和ＩＳＳＲ引物序列信息
Ｔａｂ．１　ＮｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｓｅｌｅｃｔｅｄＳＳＲａｎｄＩＳＳＲｐｒｉｍｅｒｉｎｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ

位点

Ｌｏｃｕｓ
引物序列（５′→３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（５′→３′）
退火温度／℃

Ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
Ｆ０００１ Ｆ：ＡＣＣＣＡＡＴＣＴＣＡＣＣＴＣＣＴＧ；Ｒ：ＡＡＣＣＣＡＡＡＧＴＴＴＧＡＣＣＣＴ ５８．５
Ｆ０００２ Ｆ：ＡＡＡＣＡＣＣＡＡＡＧＡＡＡＧＣＣＡＣＴ；Ｒ：ＡＴＴＡＣＣＧＣＡＣＴＣＣＣＴＡＣＣ ５４．８
Ｆ０００５ Ｆ：ＴＣＴＣＣＣＴＴＡＣＡＣＣＡＡＡＣＧ；Ｒ：ＴＴＣＣＣＡＣＴＧＣＴＧＡＡＧＡＣＣ ５３．０
Ｆ００１２ Ｆ：ＧＡＡＧＧＧＣＴＧＧＣＡＧＡＡＣＡＣ；Ｒ：ＣＣＣＧＣＴＴＡＧＡＡＴＣＣＴＧＴＴ ６１．０
Ｆ００１３ Ｆ：ＣＡＣＴＣＧＧＣＡＴＡＧＣＡＧＡＣＣ；Ｒ：ＴＡＴＣＡＧＧＣＡＣＣＧＣＡＡＧＡＡ ５６．０
Ｆｍｓ３２ Ｆ：ＡＣＡＣＣＧＣＴＣＡＡＴＧＣＡＡＡＣＴＣ；Ｒ：ＡＡＴＧＴＧＧＣＧＧＣＴＡＣＴＴＴＣＡＧ ５８．５
Ｆｍｓ５７ Ｆ：ＣＣＡＧＣＡＣＡＧＧＣＡＣＴＴＣＡＧＡＴ；Ｒ：ＡＴＴＣＴＧＡＧＣＡＴＣＣＧＣＡＴＴＧＴ ６２．０
Ｆｍｓ１１８ Ｆ：ＡＣＴＧＧＡＣＣＣＴＧＴＧＴＴＧＣＴＣＴ；Ｒ：ＣＣＴＣＡＧＴＧＧＴＧＣＣＡＧＴＧＴＡＡ ６２．０
Ｔｏｂ１０ Ｆ：ＡＣＣＣＡＣＴＣＣＧＴＣＣＴＴＣＣＴ；Ｒ：ＴＣＡＡＣＣＧＣＣＣＴＴＣＣＡＡＣＴ ６１．０
Ｔｏｂ１１ Ｆ：ＧＣＣＡＴＡＴＴＧＡＣＣＡＣＴＣＡＣＣ；Ｒ：ＡＣＣＡＣＡＧＡＡＴＧＴＣＣＴＧＣＴＴ ５６．５
Ｔｏｂ１３ Ｆ：ＡＧＴＡＧＡＡＣＧＣＴＣＧＧＴＣＡＧ；Ｒ：ＧＴＴＴＧＴＡＡＴＣＡＴＣＡＡＡＡＧＧ ５０．５
Ｔｏｂ２５ Ｆ：ＡＣＴＣＴＴＴＣＴＣＣＡＧＣＴＣＴＴＣ；Ｒ：ＴＧＣＴＴＣＣＴＴＴＧＡＴＴＴＧＴＡＴ ５０．５
Ｔｏｂ６１ Ｆ：ＡＧＡＧＧＣＴＣＣＴＧＧＧＧＡＡＴＴ；Ｒ：ＣＡＧＣＣＣＴＧＴＣＴＣＡＣＡＣＡＴ ５６．５
Ｔｏｂ１０８ Ｆ：ＴＣＣＡＴＴＡＣＣＡＣＡＧＡＡＴＧＴＣＣＴＧ；Ｒ：ＧＴＧＣＣＡＴＡＴＴＧＡＣＣＡＣＴＣＡＣＣＴＡ ５５．５
ＵＢＣ８０７ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＴ ６０．０
ＵＢＣ８０８ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＣ ６０．０
ＵＢＣ８１０ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＴ ５０．５
ＵＢＣ８１１ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＣ ５０．５
ＵＢＣ８１２ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＡ ５６．０
ＵＢＣ８１４ ＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＡ ５３．５
ＵＢＣ８２４ ＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＧ ５２．５
ＵＢＣ８３４ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＹＴ ５６．５
ＵＢＣ８３５ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＹＣ ４７．５
ＵＢＣ８４０ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＹＴ ５２．５
ＵＢＣ８４２ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＹＧ ４８．５
ＵＢＣ８４３ ＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＲＡ ４８．５
ＵＢＣ８４４ ＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＲＣ ５５．５
ＵＢＣ８４５ ＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＲＧ ５１．８
ＵＢＣ８４６ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＲＴ ５７．５
ＵＢＣ８５３ ＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＲＴ ５２．５
ＵＢＣ８５４ ＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＲＧ ４９．０
ＵＢＣ８５５ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＹＴ ５８．５
ＵＢＣ８６４ ＡＴＧＡＴＧＡＴＧＡＴＧＡＴＧＡＴＧ ４９．５
ＵＢＣ８６８ ＧＡＡＧＡＡＧＡＡＧＡＡＧＡＡＧＡＡ ５２．０
ＵＢＣ８７６ ＧＡＴＡＧＡＴＡＧＡＣＡＧＡＣＡ ５２．０
ＵＢＣ８８１ ＧＧＧＴＧＧＧＧＴＧＧＧＧＴＧ ６２．８
ＵＢＣ８９９ ＣＡＴＧＧＴＧＴＴＧＧＴＣＡＴＴＧＴＴＣＣＡ ５４．５

注：Ｙ＝Ｃ／Ｔ；Ｒ＝Ａ／Ｇ
Ｎｏｔｅｓ：Ｙ＝Ｃ／Ｔ；Ｒ＝Ａ／Ｇ

２．３　遗传距离和遗传分化
基于等位基因频率计算所获得的遗传距离

能够准确反映出群体间的遗传变异程度，遗传距

离越大，表明群体间遗传关系越远，遗传变异程

度越大。本研究中，两种分子标记检测到的菊黄

东方选育群体和野生群体间的遗传距离分别

为０．２９７５（ＳＳＲ）和０．０５０９（ＩＳＳＲ），而遗传分化
指数分别为０．０６１９（ＳＳＲ）和０．０６１５（ＩＳＳＲ）（表

４），表明两种分子标记所获得的菊黄东方选育
群体和野生群体间遗传距离差异较大，但是遗传

分化程度的结果基本相似。此外，分子方差分析

（ＡＭＯＶＡ）显示，两个群体间的遗传变异有
６．１９％来自于群体间，３５．７１％来自于群体间个体
间，５８．１１％来自于群体内个体间，表明两个群体
的遗传变异主要来源于群体不同个体间的遗传

差别（表５）。
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图１　微卫星位点Ｆｍｓ３２在部分菊黄东方个体中的ＰＣＲ扩增电泳图谱
Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆＳＳＲＰＣＲｐｒｉｍｅｒＦｍｓ３２ｉｎｐａｒｔｉａｌｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｏｆＴ．ｆｌａｖｉｄｕｓ

野生群体：１～１２；选育群体：１３～２４
Ｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ：１－１２；ｓｅｌｅｃｔｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ：１３－２４

图 ２　ＩＳＳＲ引物ＵＢＣ８３４在菊黄东方部分个体中的ＰＣＲ扩增电泳图谱
Ｆｉｇ．２　ＴｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆＩＳＳＲＰＣＲｐｒｉｍｅｒＵＢＣ８３４ｉｎｐａｒｔｉａｌｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｏｆＴ．ｆｌａｖｉｄｕｓ

野生群体：１～１２；选育群体：１３～２４；Ｍ为ＤＬ２０００分子量标记
Ｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ：１－１２；ｓｅｌｅｃｔｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ：１３－２４；ＭｍｅａｎｓｍｏｌｅｃｕｌａｒｗｅｉｇｈｔｍａｋｅｒｏｆＤＬ２０００

表２　菊黄东方野生和选育群体遗传多样性的ＳＳＲ分析
Ｔａｂ．２　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｉｃｅｓｏｆｗｉｌｄａｎｄｓｅｌｅｃｔｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎＴ．ｆｌａｖｉｄｕｓｂｙＳＳＲ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ 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

ＳＨ ８．４２８６ ４．３６１７ ０．４４０５ ０．７３００ ０．７０５１
ＹＳ ９．７８５７ ６．６９４２ ０．５５００ ０．８３２３ ０．８１３６

平均值Ｍｅａｎ ９．１０７１ ５．５２７９ ０．４９５２ ０．７８１２ ０．７５９３

表３　菊黄东方野生和选育群体遗传多样性的ＩＳＳＲ分析
Ｔａｂ．３　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｉｃｅｓｏｆｗｉｌｄａｎｄｓｅｌｅｃｔｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎＴ．ｆｌａｖｉｄｕｓｂｙＩＳＳＲ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
等位基因数

Ｎａ
有效等位基因数

Ｎｅ
多态位点百分率 ／％

ＰＰＢ
Ｎｅｉ’ｓ多样性指数

Ｈ
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息指数

Ｉ
ＳＨ １．８４０８ １．４４７１ ８４．０８ ０．２６７２ ０．４０７２
ＹＳ １．８６５７ １．４７５４ ８６．５７ ０．２８２３ ０．４２５６

平均值Ｍｅａｎ １．８５３２ １．４６１２ ８５．３２ ０．２７４７ ０．４１６４
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表４　菊黄东方野生和选育群体间的遗传距离（对角线以上）和遗传分化指数（对角线以下）
Ｔａｂ．４　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）ｏｆｗｉｌｄａｎｄｓｅｌｅｃｔｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎＴ．ｆｌａｖｉｄｕｓ

群体Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ＳＨ ＹＳ

ＳＨ － ０．０６１９（ＳＳＲ）／０．０６１５（ＩＳＳＲ）
ＹＳ ０．２９７５（ＳＳＲ）／０．０５０９（ＩＳＳＲ） －

表５　菊黄东方野生和选育群体的ＡＭＯＶＡ分析
Ｔａｂ．５　ＴｈｅＡＭＯＶＡａｎａｌｙｓｉｓｏｆｗｉｌｄａｎｄｓｅｌｅｃｔｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎＴ．ｆｌａｖｉｄｕｓ

变异来源 Ｓｏｕｒｃｅ 自由度 Ｄｆ 方差 ＳＳ 均方差 ＭＳ 变异组分 Ｅｓｔ．Ｖａｒ 所占比例／％

群体间Ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １ ２９．８６６７ ２９．８６６７ ０．３６９０ ６．１９
个体间Ａｍｏｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ５８ ４４８．１６６７ ７．７２７０ ２．１３０２ ３５．７１
个体内Ｗｉｔｈｉｎｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ６０ ２０８．００００ ３．４６６７ ３．４６６７ ５８．１１
合计Ｔｏｔａｌ １１９ ６８６．０３３３ ５．９６５８ １００．００

３　讨论

人工选育群体由于受到奠基者效应、人工选

择以及遗传漂变等因素的影响，其遗传变异程度

相对于野生群体往往会有不同程度的降低，这是

水产动物种质资源保护和利用的核心问题。因

此，在水产动物遗传改良的过程中，利用种质创

新对养殖性状和遗传纯度给予改良和提高的同

时，还要降低瓶颈效应和近交衰退的发生概率，

这就需要及时地从分子水平上检测繁育亲本的

遗传变异程度，以保证繁育亲本具有优良生长性

状的同时，保持丰富的遗传变异。鉴于 ＳＳＲ和
ＩＳＳＲ两种标记交替分布于动物基因组 ＤＮＡ中，
且具有丰富的等位基因变异，本研究利用这两种

分子标记技术联合分析菊黄东方选育和野生

群体的遗传变异情况，以期能够更加准确地解析

这两个群体的分子遗传差异。

等位基因、杂合度和多态信息含量等遗传参

数是评估群体遗传变异程度的重要参考指标。

本研究中，ＳＳＲ分子标记的研究结果显示菊黄东
方选育群体的 Ｎｅ、Ｈｅ和 ＰＩＣ分别为４．３６１７、
０．７３００和０．７０５１，显著低于野生群体（Ｐ＜
０．０５）；ＩＳＳＲ分子标记的结果显示，菊黄东方选
育群体的Ｈ和Ｉ分别为０．２６７２和０．２８２３，分别
比野生群体低５．３５％和４．３２％。两种分子标记
对于菊黄东方选育和野生群体遗传变异的检

测结果表明，ＳＳＲ标记所检测到遗传变异程度要
大于ＩＳＳＲ标记，这可能与毛细管电泳（ＳＳＲ）和琼
脂糖凝胶电泳（ＩＳＳＲ）两种检测方法灵敏度以及
两种分子标记本身的遗传特性（ＳＳＲ为共显性遗

传，ＩＳＳＲ为显性遗传）有关。此外，两个群体的
Ｎａ＞Ｎｅ且Ｈｏ＜Ｈｅ，表明两个群体的等位基因分
布不均匀，且存在不同程度的杂合子缺失 ，这一

现象在草鱼［１６］、暗纹东方［８］、罗非鱼［１７］及鲤

鱼［１８］等养殖群体中亦有所发现，这可能与不同群

体所面临的选择压力、繁育亲本的近交效应和稀

有等位基因的缺失等因素有关，特别是选育群

体，往往会伴随着人工选育的进程而日趋纯化。

依据ＢＯＴＳＴＥＩＮ等提出的多态信息含量的判断标
准，当 ＰＩＣ＜０．２５、０．２５＜ＰＩＣ＜０．５、ＰＩＣ＞０．５
时，分别代表该位点具有低度、中度、高度多态

性［１９］。本研究中，菊黄东方选育群体中只有两

个位点为中度多态性（０．２５＜ＰＩＣ＜０．５），其余位
点均为高度多态性（ＰＩＣ＞０．５），野生群体的所有
位点均为高度多态（ＰＩＣ＞０．５），表明菊黄东方
选育群体和野生群体均具有丰富的遗传变异。

菊黄东方选育群体，历经４代的人工选育，仍
然具有相对较高的遗传变异，一方面是由于本单

位具有较大的繁育亲本数量（每代繁育亲本５００
尾左右）和选择强度（３％ ～８％），在进行菊黄东
方群体选育时，能够选取较多生长性状优良的

繁育亲本，有效地降低了近亲交配的发生概率和

繁育子代遗传多样性降低的风险；另一方面，菊

黄东方繁育周期长，选育世代数较少以及野生

群体繁育亲本来源地和来源时间的差异亦是两

个群体产生遗传差异和分化的主要影响因素。

选择往往能够诱导等位基因的变异，从而使

选育群体能够产生遗传上的分化，而这个遗传上

的分化程度常常利用遗传分化指数（ＦＳＴ）度量。
基于ＷＲＩＧＨＴ等的分类标准，群体遗传分化指数
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（ＦＳＴ）在０～０．０５、０．０５～０．１５、０．１５～０．２５时，分
别表示群体间遗传分化微弱、遗传分化中等、遗

传分化较大［２０］。在本研究中，ＳＳＲ和 ＩＳＳＲ两种
分子标记所获得的菊黄东方野生和选育群体

的遗传分化系数分别为０．０６１９和０．０６１５，表明
两个群体间已经产生了中等程度的遗传分化，人

工选择导致选育群体出现了一定程度的遗传趋

异。而基因流（Ｎｍ）能够在一定程度上防止遗传
漂变所引起的遗传分化，根据公式：Ｎｍ ＝［（１／
ＦＳＴ）－１］／４，可知菊黄东方选育和野生群体
的基因流为３．７９，表明两个群体在遗传上存在一
定程度的基因流，主要是由于本单位菊黄东方

最初的基础群体来源于东海海域的野生群体，而

基因流不仅能够代表不同群体间的实际基因交

换情况，还代表过去群体间产生的基因交流，因

此这部分基因流主要来源于选育群体的基础群

体。此外，ＡＭＯＶＡ分析结果亦表明，有６．１９％的
遗传变异来源于野生和选育群体间，而大部分

（９３．８１％）遗传差异主要来源于群体个体间的遗
传差异。以上结果表明，菊黄东方选育群体经

过４代的人为定向选育，与其野生群体在等位基
因构成和遗传结构上产生了不同程度的遗传离

异，遗传多样性亦有所降低，这就需要我们在菊

黄东方的后续选育过程中，制定科学、有效的

育种策略，并适时地对繁育子代进行遗传监测，

以保证繁育子代在生长性状改良的同时，仍具有

丰富的遗传变异。
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