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　　摘要：选取１３个微卫星标记组合，建立了２个四重ＰＣＲ体系和１个五重ＰＣＲ体系，对鄱阳湖水系草鱼野生与增
殖放流群体的遗传多样性进行了检测。结果表明：３个多重ＰＣＲ体系中１３个微卫星位点共检测到等位基因１９４个，
每个位点等位基因数为１０～２１个，平均等位基因１４．９２个，平均有效等位基因数为７．６８３５；野生群体与增殖放流群
体草鱼的平均期望杂合度（Ｈｅ）为０．７１７２～０．９３３９之间；１３个微卫星位点的ＰＩＣ＞０．５，均为高度多态位点，平均ＰＩＣ

为０．８２６６。群体间遗传分化指数（Ｆｓｔ）及ＡＭＯＶＡ分析表明，群体间遗传分化不显著，野生群体与增殖放流群体间遗

传分化不明显，而且大部分的变异来自于群体内。基于亲缘关系构建的ＵＰＧＭＡ聚类树表明，亲缘关系最近的赣江与
瑞昌两野生群体最先聚到一起，为一类，然后两增殖群体聚为一类。综上所述，鄱阳湖水系野生草鱼及增殖放流草鱼

具有较高的遗传多样性，野生群体遗传多样性高于增殖放流群体，但野生群体与增殖放流群体间遗传分化不明显。
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　　鄱阳湖是长江流域最大的通江湖泊，具有相对完整的水
陆相生态系统，也是全国重要淡水渔业基础之地。近年来，由

于过度捕捞，非法渔具、污染、涉水工程等多种原因，使得赣江

及鄱阳湖渔业资源急剧衰退，四大家鱼资源匮乏，在渔获物中

所占的比例较少［１－２］。为满足赣江流域航运、发电和防洪等

水资源综合利用的需求，长江三峡、万安水电站以及在赣江中

游建设的峡江水利枢纽等，使得其水流、水文条件发生明显变

化，不利于鄱阳湖水系四大家鱼的洄游、刺激产卵和基因交流

等，加剧鄱阳湖水系四大家鱼资源的衰退。

江西省自２００２年以来，在鄱阳湖区、长江江西段以及“五
河”进行了大规模四大家鱼 Ｆ１代苗种增殖放流活动，苗种放
流的效果如何，是否会改变鄱阳湖水系及长江自然群体的遗

传多样性及遗传结构等，成为人们十分关注的问题。微卫星

（ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ）是一类由２～５个核苷酸组成的重复单位的重
复序列，又称简单重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，ＳＳＲ）或串
联重复序列（ｓｈｏｒｔｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔ，ＳＴＲ）。微卫星标记以分布
广泛、高多态性、共显性遗传、易检测的特点，已被广泛应用于

ＱＴＬ定位、个体鉴定、群体遗传学及进化等研究领域。目前，
针对长江水系的草鱼群体，廖小林等利用６个微卫星标记研
究了长江水系４个群体草鱼的遗传多样性［３］；张志伟等用１０
个微卫星标记对江苏境内１个草鱼野生群体和２个养殖群体
的遗传多样性进行了分析［４］；张建铭等利用ＩＳＳＲ分子标记技
术对赣江中游四大家鱼的遗传多样性进行分析［５］。但是，对

鄱阳湖水系增殖放流群体及野生群体草鱼遗传多样性的比较

研究还较少。

由于多重 ＰＣＲ（ｍｕｔｉｐｌｅｘＰＣＲ）技术具有高效、经济、快
捷［６］等优点，１９８８年，Ｃｈａｍｂｅｒｃｉａｎ等首次建立这一技术［７］，

该技术就已被广泛应用于多病毒、细菌高通量快速检测［８－９］、

群体遗传分析［１０］、亲子鉴定［１１］及数量性状基因座位（ＱＴＬ）
的定位［１２］等研究。本试验采用长江水产研究所建立的鲢微

卫星多重ＰＣＲ微卫星标记检测技术，对鄱阳湖水系草鱼２个
野生群体和２个增殖放流群体进行研究，通过比较野生和增
殖放流群体间遗传多样性差异，研究人工增殖放流对天然水

体野生草鱼遗传结构的影响，为合理开展天然水域的人工放
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流提供科学依据。

１　材料与方法

１．１　样本采集
于２０１０年５月至７月分别在赣江（ＧＣ表示）和瑞昌（ＲＣ

表示）随机采集野生草鱼苗样本各 ３０余尾，增殖放流草鱼
（ＳＣ、ＴＣ表示）夏花种苗５０尾。用９５％乙醇保存备用。
１．２　方法
１．２．１　基因组ＤＮＡ提取　野生及增殖放流草鱼取其尾鳍约

１００ｍｇ，利用传统的酚 －氯仿法提取草鱼基因组 ＤＮＡ。１％
琼脂糖凝胶电泳检测基因组ＤＮＡ完整性，并用核酸蛋白定量
仪进行基因组ＤＮＡ纯度检测及浓度测定，－２０℃保存备用。
１．２．２　引物筛选　根据文献［１３－１５］筛选出来１３个草鱼
微卫星标记，这１３个草鱼微卫星标记均具有高度多态性，扩
增产物的片段长度有一定差异，能满足构建多重ＰＣＲ体系的
要求，每１对引物各有 １条引物在 ５端加上荧光基团（６－
ＦＡＭ、ＴＡＭＲＡ、ＨＥＸ），由上海生工生物工程有限公司合成
（表１）。　

表１　１３个草鱼微卫星位点信息

位点 引物序列（５′→３′） 荧光标记
退火温度

（℃）
片段大小

（ｂｐ）

Ｃｉｄ００２５ Ｆ：ＡＣＡＡＡＡＣＣＡＧＴＴＡＡＧＡＡＣＣＡＣＡＧＧ；Ｒ：ＴＧＡＡＡＧＧＡＧＣＣＧＡＧＡＧＴＴＧＡＡ ＦＡＭ ５８ １３０～１６０
Ｃｉｄ０３６７ Ｆ：ＴＴＴＧＣＴＧＡＴＡＴＴＴＣＡＣＣＡＣＡＣＴＧ；Ｒ：ＡＡＴＧＧＧＴＧＡＧＡＣＴＣＴＣＣＡＡＣＴＡＡＴ ＴＡＭＲＡ ５８ １３０～１７０
Ｃｉｄ０３８８ Ｆ：ＴＧＴＧＣＣＴＴＧＧＴＣＴＴＧＣＴＴＴＡＴＴ；Ｒ：ＴＴＣＣＴＴＣＣＣＡＴＧＡＣＧＣＴＣＴＣ ＨＥＸ ５８ １９０～２２０
Ｃｉｄ１２ Ｆ：ＴＧＴＧＴＣＧＣＧＴＣＴＧＧＴＴＡＧ；Ｒ：ＡＧＣＡＧＣＡＣＣＡＧＴＧＧＡＣＡＴ ＦＡＭ ５８ ２２０～２４０
Ｃｉｄ０３２７ Ｆ：ＴＣＡＡＴＡＴＣＧＣＴＴＡＡＧＧＣＴＧＡＴＧＡ；Ｒ：ＡＴＧＴＡＧＧＴＧＧＣＧＴＧＴＴＧＣＴＣＴＣ ＴＡＭＲＡ ５８ ２５０～３２０
Ｃｉｄ０２７６ Ｆ：ＡＡＡＴＣＡＣＣＡＴＣＡＡＣＣＡＧＴＴＣＡＡＴＣ；Ｒ：ＡＡＡＴＧＴＴＧＣＣＡＣＡＧＧＣＴＴＡＧＴＣＴ ＨＥＸ ５８ １２０～１６０
Ｃｉｄ０１７７ Ｆ：ＡＡＧＣＣＣＴＣＧＡＡＡＣＡＡＡＡＧＴＴＡＧ；Ｒ：ＣＡＡＧＴＡＴＧＣＡＧＧＡＧＣＡＧＴＧＴＧ ＦＡＭ ５８ ２００～２４０
ＨＬＪＣ１１５ Ｆ：ＡＡＡＴＧＣＣＧＴＣＣＡＧＴＧＡＧＴＣＴ；Ｒ：ＴＣＡＧＣＣＴＧＣＡＣＡＴＡＡＣＡＡＡＧＡ ＨＥＸ ５８ ２４０～３００
Ｃｉｄ００３７ Ｆ：ＣＣＣＴＴＡＡＣＣＣＴＡＡＴＣＣＴＡＣＣＣ；Ｒ：ＡＧＣＡＴＧＣＧＣＡＡＡＣＡＴＴＧＡ ＴＡＭＲＡ ５８ ２４０～３００
Ｃｉｄ００２９ Ｆ：ＴＴＧＣＧＴＣＴＣＡＡＧＣＡＧＡＡＡＴＧＡＣＴ；Ｒ：ＧＡＧＡＧＴＧＣＡＧＣＧＧＣＴＣＡＧＧ ＦＡＭ ５８ １１０～１４０
Ｃｉｄ００１５ Ｆ：ＧＴＡＣＧＴＧＣＣＡＧＣＣＡＴＴＣＡＧＡＧＡＴ；Ｒ：ＧＴＣＡＣＴＡＧＧＣＡＴＧＴＧＧＴＴＴＧＴＣＴＴ ＨＥＸ ５８ ２００～２４０
ＨＬＪＣ１１６ Ｆ：ＴＧＧＴＴＧＧＡＣＡＧＣＡＡＡＣＡＡＡＧ；Ｒ：ＴＧＡＡＧＧＴＣＴＧＧＣＴＧＡＴＧＡＴＧ ＦＡＭ ５８ ２２０～２６０
Ｃｉｄ０３２１ Ｆ：ＡＡＡＣＣＡＣＴＴＡＣＧＣＣＴＡＴＧＧＡＧＡＧＴ；Ｒ：ＣＡＧＣＧＣＴＧＡＣＧＡＡＣＡＣＴＴＴＴＡＣ ＴＡＭＲＡ ５８ ２００～２４０

１．２．３　多重ＰＣＲ组合及扩增　采用多重 ＰＣＲ扩增，引物组
合见表２。按照组合（５对或４对）引物同时扩增，ＰＣＲ反应
体系包括 １０×Ｂｕｆｆｅｒ（１５ｍｍｏｌ／ＬＭｇＣｌ２）３μＬ，ＭｇＣｌ２
（２５ｍｍｏｌ／Ｌ）０．５μＬ，ｄＮＴＰｓ（１ｍｍｏｌ／Ｌ）１μＬ，ＴａｑＤＮＡ酶
２Ｕ，正反向引物（１０μｍｏｌ／Ｌ）各 ０．５μＬ，加适量模板 ＤＮＡ
１μＬ，反应总体积为２５μＬ。ＰＣＲ扩增条件为 ９５℃预变性
５ｍｉｎ；９４℃变性４５ｓ，５８℃ 退火４５０ｓ和７２℃延伸１．５ｍｉｎ，
３０个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。ＰＣＲ产物用１．０％的琼脂糖凝
胶电泳检测，将条带清晰的ＰＣＲ产物直接送至上海生工生物
工程有限公司进行基因分型。

表２　草鱼微卫星多重ＰＣＲ引物组合

试验组 引物名称
退火温度

（℃）

第１组（５重）Ｃｉｄ００２５、Ｃｉｄ０３６７、Ｃｉｄ０３８８、Ｃｉｄ１２、Ｃｉｄ０３２７ ５８
第２组（４重） Ｃｉｄ０２７６、Ｃｉｄ０１７７、Ｃｉｄ００３７、ＨＬＪＣ１１５ ５８
第３组（４重） Ｃｉｄｏｏ２９、Ｃｉｄ００１５、Ｃｉｄ０３２１、ＨＬＪＣ１１６ ５８

１．２．４　微卫星多态性检测　ＰＣＲ扩增产物经琼脂糖凝胶电
泳抽检后，在ＡＢＩ３７３０ＸＬ测序仪上进行电泳分型。上样前用
灭菌的去离子水将 ＰＣＲ产物稀释１０～２０倍，与分子量内标
混合后，９４℃变性５ｍｉｎ，在ＡＢＩ３７３０ＸＬ测序仪上毛细管电泳
２ｈ，收集荧光信号，形成胶图。应用 ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ４．０软件进
行泳道跟踪校正、数据提取、分子量标准设定和 ＰＣＲ产物片
段大小的计算。

１．３　数据处理
ＰｏｐＧｅｎｅ３２软件统计各微卫星位点的等位基因数（ｎｕｍ

ｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ，Ｎａ）、有效等位基因数（ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｌ
ｌｅｌｅｓ，Ｎｅ）、观测杂合度（ｏｂｓｅｒｖｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，Ｈｏ）、期望杂合

度（ｅｘｐｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，Ｈｅ）、Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡 χ
２检

验概率值（Ｃｈｉ－ｓｑｕａｒｅｔｅｓｔｖａｌｕｅｆｏｒＨａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇｅｑｕｉｌｉｂ
ｒｉｕｍ，Ｐ）和遗传偏离指数（Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇｄｅｐａｒｔｕｒｅ，ｄ）、遗
传距离（ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ，Ｄ）、遗传相似系数（ｇｅｎｅｔｉｃｉｄｅｎｔｉｔｙ，
Ｉ）。多态信息含量（ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ）由
下列公式计算：

ＰＩＣ＝１－∑
ｎ

ｉ＝１
Ｐ２ｉ－∑

ｎ－１

ｉ＝１
∑
ｎ

ｊ＝ｉ＋１
２Ｐ２ｉＰ

２
ｊ

式中：ｎ为某一位点上等位基因数，Ｐｉ、Ｐｊ分别为第 ｉ、ｊ个等位
基因在群体中的频率，ｊ＝ｉ＋１。使用软件 ＦＳＴＡＴ２．９．２（基于
无限等位基因模型ＩＡＭ）对两两群体间的遗传分化统计值Ｆｓｔ
进行量化分析，并由 Ｂｅｎｆｅｒｒｏｎｉ校正计算显著性。采用
Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．１１软件进行群体间遗传变异的ＡＭＯＶＡ分析。根
据遗传距离用ＭＥＧＡ４．０软件，采用 ＵＰＧＭＡ方法构建４个
群体的ＵＰＭＧＡ聚类图。

２　结果与分析

２．１　微卫星位点遗传多样性
微卫星位点的遗传多样性参数见表３。利用 ＡＢＩ３７３０ＸＬ

测序仪检测，１３个位点产生的等位基因数为１０～２１个，平均
为１４．９２；有效等位基因数为 ３．５３６５～１１．４４４２，平均为
７．６８３５。各位点的观测杂合度为０．６６４１～０．９０７８，平均为
０．８０７４；期望杂合度为０．７１７２～０．９３３９，平均为 ０．８４２９。
所有 位点的ＰＩＣ＞０．５，均表现为高度多态，平均ＰＩＣ
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表３　微卫星位点的遗传多样性参数

位点
等位

基因数

有效等位

基因数

观测

杂合度

期望

杂合度

多态信

息含量

Ｃｉｄ００２５ １０ ４．９００４ ０．７２２２ ０．７９５９ ０．７６７８
Ｃｉｄ０３６７ １３ ３．８２７４ ０．７２１４ ０．７３８７ ０．７２０３
Ｃｉｄ０３８８ １７ １０．０２８１ ０．８７８６ ０．９００３ ０．８９２１
Ｃｉｄ１２ １３ ７．４１６９ ０．９０７８ ０．８６５２ ０．８５１２
Ｃｉｄ０３２７ １７ １１．４４４２ ０．８６５７ ０．９１２６ ０．９０６３
Ｃｉｄ０２７６ １６ ９．２２４５ ０．８８４１ ０．８９１６ ０．８８３２
Ｃｉｄ０１７７ １２ ４．８３６３ ０．７４８２ ０．７９３２ ０．７６４
ＨＬＪＣ１１５ ２１ １５６３．１２ ０．７９７１ ０．９３３９ ０．９２９９
Ｃｉｄ００３７ １７ １１．２８３６ ０．８８１０ ０．９１１４ ０．９０４８
Ｃｉｄ００２９ １１ ３．５３６５ ０．７５００ ０．７１７２ ０．６７８４
Ｃｉｄ００１５ １４ ５．５５９５ ０．８５１２ ０．８２０１ ０．７９９２
ＨＬＪＣ１１６ １８ ７．２８１９ ０．８２４８ ０．８６２７ ０．８５０２
Ｃｉｄ０３２１ １５ ５．４１９８ ０．６６４１ ０．８１５５ ０．７９７８
平均 １４．９２ ７．６８３５ ０．８０７４ ０．８４２９ ０．８２６６

为０．８２６６。
２．２　遗传多样性

４个草鱼群体遗传多样性参数见表４。每个群体产生等
位基因数为１０．４６１５～１３．３０７７，有效等位基因数为６．０２８６
～６．８１６１，其中，赣江野生群体产生的等位基因最多，平均为
１３．３０７７，长江瑞昌野生群体产生的等位基因数最少，为
１０．４６１５。各群体的平均观测杂合度为０．７８８２～０．８１９５，平
均期望杂合度为０．８０５７～０．８２４０，其中，长江瑞昌野生群体
的平均期望杂合度最高，为０．８２４０，增殖放流群体ＳＣ的平均
期望杂合度最低，为０．８０５７。

表４　野生和增殖放流草鱼群体遗传多样性参数

草鱼群体
等位

基因数

有效等位

基因数
观测杂合度 期望杂合度

ＧＣ １３．３０７７ ６．８１６１ ０．８１９５ ０．８１９５
ＲＣ １０．４６１５ ６．２９７８ ０．７８８２ ０．８２４０
ＳＣ １０．６１５４ ６．０２８６ ０．８０８４ ０．８０５７
ＴＣ １１．５３８５ ６．７４４２ ０．８１３０ ０．８２０３

２．３　群体间遗传分化
从ＡＭＯＶＡ分析结果（表５）可以看出，在总变异中，５％

的变异显著归因于草鱼群体间的变异，野生群体与增殖群体

内存在极显著的遗传分化（Ｐ＜０．０１）。

表５　鄱阳湖水系野生和增殖放流草鱼４个群体基于１３个微卫星
位点的分子变异

变异来源 自由度 平方和 方差分量
变异百分率

（％） Ｐ值

群体间 ３ ９９．６１１ ０．５８３ ５ ≥０．０５
群体内 １４０ １７０９．９１７ １２．２１４ ９５ ＜０．０１

总计 １４３ １８０９．５２８ １２．７９７

　　注：“”表示在０．０１水平上显著。

　　群体间成对 Ｆｓｔ值（表 ６）表明，长江瑞昌野生 －增殖
（ＴＣ）群体的分歧最大，为０．０２６９，其次是增殖放流群体 ＳＣ，
为０．０２２６，赣江－长江瑞昌野生群体分歧最小，为０．０１３４，
平均为０．０２０３，且Ｆｓｔ值均达到显著水平（Ｐ＜０．０５）。

表６　草鱼４个群体间的遗传分化指数（Ｆｓｔ）

群体
Ｆｓｔ

ＧＣ ＲＣ ＳＣ
ＲＣ ０．０１３４

ＳＣ ０．０２０３ ０．０２２６

ＴＣ ０．０１９７ ０．０２６９ ０．０１９１

　　注：“”表示经连续性Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ校正后Ｆｓｔ值显著性（α＝０．０５）。

２．４　遗传距离及系统发生树
利用ＰｏｐＧｅｎｅ３２软件计算了野生群体与增殖群体间的

Ｎｅｉ氏遗传距离和相似系数（表７），长江瑞昌野生群体与增
殖群体间的遗传相似系数最小，为０．７４４９，遗传距离值最大，
为０．２９４５；长江瑞昌野生群体与赣江野生群体间遗传相似系
数最大，为０．８７５３，遗传距离值最小，为０．１３３２。根据群体
间遗传距离采用ＵＰＧＭＡ方法对４个群体进行聚类分析（图
１）。从图１看出，４个群体可以分为２类。遗传距离最近的
赣江与瑞昌野生群体最先聚到一起，为一类，然后２个增殖群
体聚为一类。

表７　野生草鱼和增殖草鱼的遗传相似系数（上三角）和
遗传距离（下三角）

群体 ＧＣ ＲＣ ＳＣ ＴＣ
ＧＣ  ０．８７５３ ０．８２０９ ０．８１６８
ＲＣ ０．１３３２  ０．７９７２ ０．７４４９
ＳＣ ０．１９７４ ０．２２６６  ０．８３１１
ＴＣ ０．２０２３ ０．２９４５ ０．１８５０ 

２．５　Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡分析
通过基因型的 Ｐ值检验，鄱阳湖水系野生群体、增殖放

流群体草鱼的Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡均发生了不同程度的偏
离，１３个微卫星位点Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡 χ２检验概率值 Ｐ
及遗传偏离指数ｄ值见表８。５２个群体位点组合中（４个群

体×１３个位点），符合Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡（Ｐ＞０．０５）的群
体位点组合有２８个，占总数的５３．８％，其中，赣江野生群体９
个位点，长江瑞昌野生群体７个位点，２个增殖群体均６个位
点。剩余２４个群体位点组合检验为显著偏离（Ｐ＜０．０５），占
总数的４６．２％。５２个群体位点组合中，有２２个群体位点组

—９０２—江苏农业科学　２０１３年第４１卷第９期



表８　Ｈａｒｄｙ－Ｗｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡χ２检验概率值及遗传偏离指数

位点
ＧＣ ＲＣ ＳＣ ＴＣ

Ｐ ｄ Ｐ ｄ Ｐ ｄ Ｐ ｄ
ｃｉｄ００２５ ０．９４０ ０．００６３ ０．５４１ －０．１０５２ ０．０００ －０．１００５ ０．８４７ －０．０４０９
ｃｉｄ０３６７ １．０００ －０．０７２８ ０．２３９ －０．０７９１ ０．０００ －０．０３６３ ０．８６５ ０．１６６４
ｃｉｄ０３８８ ０．５３３ －０．０１５８ ０．３７０ ０．０６９０ ０．１６７ －０．１１１８ ０．００５ ０．０９６５
ｃｉｄ１２ ０．００９ －０．０１９５ ０．２３１ ０．０５９３ ０．１５７ ０．１４９３ ０．６３２ ０．１３６９
ｃｉｄ０３２７ ０．０２２ －０．０５０６ ０．０４８ －０．１０３１ ０．０００ ０．０５２２ ０．４７６ －０．０１５９
ｃｉｄ０２７６ ０．５１０ ０．０８３７ ０．００１ －０．１０４９ ０．８１２ ０．０８５３ ０．０２８ －０．０１７３
ｃｉｄ０１７７ ０．１９８ －０．０３９１ ０．０１７ －０．１２７２ ０．２０２ ０．０８９６ ０．１７７ －０．０７４３
ｃｉｄ００３７ ０．３７８ ０．０５１６ ０．０００ －０．０１７４ ０．００３ ０．０３１３ ０．２３６ －０．０２６１
ＨＬＪＣ１１５ ０．６６１ －０．０４１２ ０．０６１ －０．０１３９ ０．０００ －０．１５４０ ０．００２ －０．３０２９
ｃｉｄ００２９ ０．００２ ０．２５５８ ０．０００ ０．０１６４ ０．０００ ０．１０５０ ０．０１５ ０．０３８５
ｃｉｄ００１５ ０．８５０ ０．０８８０ ０．０５７ ０．０１７４ ０．１１９ －０．０１５５ ０．０００ ０．１１４１
ｃｉｄ０３２１ ０．０００ －０．１８５５ ０．２５９ －０．１８５４ ０．０００ －０．１１４４ ０．０００ －０．１９３７
ＨＬＪＣ１１６ ０．２１３ －０．０２７０ ０．０００ －０．１４０７ ０．２４１ ０．０８７４ ０．０００ ０．０２０２

　　注：表示Ｐ＜０．０５；表示Ｐ＜０．０１。

合ｄ＞０，表现杂合子过剩，其余全部表现为杂合子缺失
（ｄ＜０）。　

３　讨论

３．１　鄱阳湖水系自然群体与增殖群体的遗传多样性
多态信息含量是群体内遗传变异的量度，反映微卫星位

点所能够提供的遗传信息容量的指标。依据 Ｂｏｔｓｔｅｉｎ等的划
分标准：当 ＰＩＣ＞０．５时，该位点为高度多态位点；０．２５＜
ＰＩＣ≤０．５时，为中度多态性位点；ＰＩＣ≤０．２５时，为低度多态
位点［１６］，本研究１３个位点的多态信息含量范围为０．６７８４～
０．９２９９，均表现为高度多态性，适合用于草鱼群体的遗传多
样性评估。

杂合度又称基因多样度，是指微卫星座位为杂合子的比

例，能较好反映群体中等位基因的丰富程度和均匀程度，大小

可以反映群体遗传变异的高低，现普遍认为遗传杂合度是度

量基因多样性程度的优良指标［１７］。群体平均基因杂合度表

示在被检测位点上群体中杂合子的频率，它是衡量群体杂合

程度的指标。群体平均基因杂合度越低，该群体的遗传一致

性越高，即群体的遗传多样性越低。本研究采用微卫星标记

对鄱阳湖水系草鱼自然群体与增殖群体遗传结构进行分析，

１３个位点在赣江、长江自然群体以及增殖群体中的平均观测
杂合度为０．８０７３；平均期望杂合度为０．８１７４。根据期望杂
合度大小，鄱阳湖水系自然群体与增殖群体遗传多样性由高

到低依次为：长江瑞昌（０．８２４０）
!

赣江（０．８１９５）
!

增殖群

体ＴＣ（０．８２０３）
!

增殖群体ＳＣ（０．８０５７）。野生和增殖群体
的平均基因杂合度均在０．７以上，杂合度较高，说明鄱阳湖水
系草鱼遗传多样性比较丰富，野生群体遗传多样性高于增殖

放流群体。

３．２　增殖放流对野生群体遗传效果的影响
群体间遗传分化指数 Ｆｓｔ是衡量群体间遗传差异的主要

指标。Ｗｒｉｇｈｔ认为Ｆｓｔ值在０～０．０５之间，群体分化较弱；在
０．０５～０．１５之间群体分化中等；０．１５～０．２５之间，表示群体
遗传分化较大；当 Ｆｓｔ值大于０．２５时，表示分化极大

［１８］。从

鄱阳湖水系野生群体与增殖群体间 Ｆｓｔ来看，群体间 Ｆｓｔ值介

于０．０１３４～０．０２６９之间，都显著偏离数值０（Ｐ＜０．０５），但
均小于０．０５，表明野生群体与增殖群体间并没有产生明显的
遗传分化。通过ＡＭＯＶＡ分析，结果表明，鄱阳湖水系野生群
体与增殖群体的总遗传变异 ５％来源于群体间差异（Ｐ＜
００５），大部分的变异来自于群体内，与Ｆｓｔ分析结果一致。主
要是因为增殖放流群体来源于野生草鱼亲本繁殖的 Ｆ１代。
本研究结果与周盼等基于２６个微卫星标记对三江水系草鱼
遗传多样性分析结果［１９］一致，表明长江流域草鱼的遗传变异

均发生在种群内而非种群间。廖小林等的微卫星研究结

果［３］也显示，长江水系草鱼的遗传分化很微弱，表明草鱼的

主要遗传变异来自群体内而非群体间，所以增殖群体的放流

对野生群体的遗传变化影响不大。

３．３　群体间的亲缘关系
遗传相似指数和遗传距离是衡量群体间亲缘关系的重要

指标。ＧＣ和ＲＣ群体间的遗传相似系数最大，为０．８７５３，遗
传距离最小，为０．１３３２，说明赣江与长江瑞昌野生草鱼群体
间的遗传差异较小，群体分化时间不长；相反，与增殖放流草

鱼群体间的遗传差异较大，群体分化时间较长。鄱阳湖位于

长江中下游交界处南岸，是长江流域最大的通江湖泊，也是我

国第一大淡水湖。鄱阳湖汇集赣、抚、信、饶、修等“五河”之

水，鄱阳湖承纳赣、抚、信、饶、修五河来水，经调蓄后由湖口注

入长江［２０］。该湖及支流内的野生草鱼群体均来自长江水系，

所以赣江群体和长江瑞昌群体间的亲缘关系比较近。根据

Ｎｅｉ氏遗传距离构建的ＵＰＧＭＡ树，野生群体与增殖４个草鱼
群体聚成了２支，其中赣江与长江瑞昌２个野生群体最先聚
到一起为一类，２个增殖群体聚为一类。
３．４　Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡

常青等研究表明，当群体处于 Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡时，
各等位基因的分布频率应该是相对稳定，观察杂合度和期望

杂合度之间没有显著的差异［２１］。Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡遗传
偏离指数（ｄ）亦称Ｆ固定指数（Ｆ），反映了 Ｈｏ和 Ｈｅ两者间
的平衡关系，ｄ越接近０，基因型的分布越接近于平衡状态，ｄ
为正时反映杂合子过剩，ｄ为负时则处于杂合子缺失状态。
在５２个群体组合中（４个群体×１３个位点），有２４个群体位
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点组合检测为显著偏离Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡，占总数的４６．
２％，这些偏离平衡的位点中 ｄ＜０的有１５个，占６８．２％，说
明引起鄱阳湖水系草鱼群体偏离 Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡的主
要原因是杂合子缺失；这当中有９个位点的 ｄ值大于０，占
３７５％，说明杂合子过剩可能也是偏离平衡的重要原因之一。
鄱阳湖水系草鱼野生群体与增殖群体部分微卫星位点偏离

Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡，可能是由于以下几个原因造成：（１）
本研究每个群体 ３６个的样本数量不足够代表实际群体。
（２）与无效等位基因丢失有关。用微卫星分子标记对群体进
行遗传分析中，存在无效等位基因而被忽略，将杂合子计数为

纯合子，就会在结果中产生纯合子过剩，影响 Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎ
ｂｅｒｇ平衡。（３）与稀有等位基因丢失有关。有些群体的杂合
度很高，但某些位点上的稀有等位基因可能丢失，造成平衡显

著偏离。

利用微卫星得出的遗传距离可反映分化时间的长短，客

观反映了品种间的遗传变异和分化［１９，２２］。本试验利用微卫

星标记研究了鄱阳湖水系草鱼野生群体与增殖放流群体遗传

多样性及遗传结构，结果表明，４个群体具有较高的遗传多样
性，群体间存在低等程度的分化，本研究所选用的微卫星位点

平均多态信息含量均在０．６以上，为高度多态位点，适于种质
资源的鉴定研究。研究结果可为增殖放流效果评估工作提供

重要的背景资料，同时也为鄱阳湖草鱼种质资源的保护和合

理利用提供理论依据。
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