
书书书

胡玉婷，段国庆，凌　俊，等．金色鳜鱼选育群体与野生群体的遗传变异分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０１８，４６（２０）：１９７－２００．
ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０１８．２０．０５０

金色鳜鱼选育群体与野生群体的遗传变异分析
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　　摘要：采用线粒体Ｃｙｔｂ基因为分子标记，研究金色鳜鱼选育群体与安徽三大水系野生鳜鱼群体的遗传多样性及
亲缘关系。结果显示，１１０个样品的Ｃｙｔｂ基因全序列长为１１４１ｂｐ，野生群体共检出１２个核苷酸变异位点（变异率
００１１％）、１２种单倍型，选育群体无变异位点，仅包含１个单倍型，群体遗传多样性低。序列碱基Ａ、Ｔ、Ｇ、Ｃ的平均含
量分别为２６．１％、２８．４％、１４．５％、３０．９％，Ａ＋Ｔ含量（５４．５％）＞Ｇ＋Ｃ含量（４５．５％）。分子变异分析（ＡＭＯＶＡ）中，
２１６４％遗传变异来自群体间，说明鳜鱼群体间产生了一定程度的遗传分化。群体间分子系统树显示，金色鳜鱼选育群
体与淮河群体鳜鱼亲缘关系更接近，而长江群体处于淮河群体与新安江群体的过渡，这与各野生群体所处地理位置相关。
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　　鳜（Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉ），又名翘嘴鳜，是驰名中外的名贵淡
水经济鱼类，为东亚特有物种，具有十分重要的生态和经济价

值，主要分布于中国、朝鲜半岛、日本等地［１－２］。长期的人工

养殖使鳜种质退化严重。鉴于养殖鳜抗病力低、耐饥饿程度

低、优良种苗供应率低等制约因素［３－６］，２００８年始研究者利
用安徽省内鳜鱼资源开展鳜抗耐性目标选育，意外发现并选

择了体色变异个体（金黄色）进行群体选育，已获得体色（金

黄色）较为稳定的遗传基础群体。经研究发现，现有遗传基

础群体不仅体色变异———金黄色彩，还表现出综合抗耐性强、

相互残杀低、繁殖性状好等特征。

目前，关于金色鳜鱼选育群体的遗传背景尚不清楚，细胞

色素ｂ（Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂ，Ｃｙｔｂ）是动物线粒体 ＤＮＡ（ｍｔＤＮＡ）中
结构和功能了解最为清楚的蛋白质基因，具有引物通用性高、

长度适宜、进化速率适中等特点，广泛应用于群体遗传学及分

子系统学等研究［７－９］。研究通过金色鳜鱼选育群体与安徽三

大水系（长江、淮河及新安江）野生鳜群体比较分析，探讨金

色鳜鱼的遗传结构及与野生鳜的亲缘关系，可为金色鳜鱼下

一步的选育提供参考依据。

１　材料与方法

１．１　样品采集
金色鳜鱼样品采自安徽省滁州市长江水产良种场选育的

金色鳜鱼群体（３０尾）；野生鳜样品分别采集于安徽长江流域
（芜湖市

!

港段，２６尾）、淮河流域（凤台县峡山口，２９尾）、新

安江流域（歙县深渡段，２５尾）。解剖取样品鱼背部肌肉在
９５％乙醇中保存备用。
１．２　基因组ＤＮＡ提取与ＰＣＲ扩增、测序

鳜基因组ＤＮＡ采用生工生物工程（上海）有限公司提供
的动物基因组提取试剂盒提取。引物序列为 Ｌ１４７２４和
Ｈ１５９１５［１０］。ＰＣＲ扩增体系为：１０×ｂｕｆｆｅｒ（ＭｇＣｌ２）５．０μＬ，
ｄＮＴＰ（１０ｍｍｏｌ／Ｌ）４．０μＬ，引物（１０ｍｍｏｌ／Ｌ）各１．５μＬ，模板
ＤＮＡ（５０ｎｇ／Ｌ）２μＬ，ＴａｑＤＮＡＰｏｌｙｍｅｒａｓｅ（５Ｕ／μＬ）０．３μＬ，
加超纯水至５０μＬ。ＰＣＲ反应程序：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃
变性３０ｓ，５１℃退火３５ｓ，７２℃延伸４５ｓ，３５个循环；７２℃延
伸８ｍｉｎ。１．０％琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ产物的长度和浓
度合格后，委托生工生物工程（上海）有限公司纯化与双向测

序，测序引物同上。

１．３　数据分析
使用软件 ＣｌｕｓｔａｌＸ［１１］和 Ｓｅａｖｉｅｗ［１２］校正、比对序列；

ＤＮＡｓｐ５．０［１３］计算多态位点、单倍型数量、单倍型多样性及核
苷酸多样性；Ｍｅｇａ４．０［１４］计算序列碱基组成、变异率、群体间
遗传距离（Ｋｕｍａｒａ２－ｐａｒａｍｅｔｅｒ距离模型）及构建分子系统
树（ＮＪ－ｔｒｅｅ）；软件 Ｎｅｔｗｏｒｋ５．００１（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｆｌｕｘｕｓ－
ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ．ｃｏｍ／ｓｈａｒｅｎｅｔ．ｈｔｍ）绘制单倍型进化网络图；
Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．５［１５］计算群体遗传分化系数（Ｆ－ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ，ＦＳＴ）和
分子变异分析（ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅ，ＡＭＯＶＡ）。

２　结果与分析

２．１　序列特征
经比对后，所有鳜样品的线粒体 Ｃｙｔｂ同源序列长

１１４１ｂｐ，均无碱基插入和缺失，变异位点 １２个（变异率
０．０１１％），包括简约信息位点７个，单突变位点５个。其中，
选育群体无变异位点。碱基平均含量：Ａ（２６．１％）、Ｔ
（２８．４％）、Ｇ（１４．５％）和Ｃ（３０．９％），Ａ＋Ｔ含量（５４．５％）显
著高于Ｇ＋Ｃ含量（４５．５％），表现为明显的碱基组成偏倚性。
序列变异主要发生在三联密码子的最后一位，符合蛋白质编

码基因密码子第３位点进化最快的一般规律。
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２．２　单倍型
４个群体１１０条Ｃｙｔｂ序列包含１２种单倍型（表１），各群

体包含单倍型类型及个数差异较大。其中，金色鳜鱼选育群

体仅包含分布最广泛的１个单倍型（Ｈａｐ１），显示出极低的遗
传多样性。野生群体独有单倍型较多（８个，占比 ６６．７％），

其中仅包含１个样品的单倍型６个。群体间共有单倍型较
少，仅有４个，但包含样品数较多（９０．０％）。所有群体均含
有的单倍型（Ｈａｐ１）包含７１个样品（出现率６４．５％）；另有３
种单倍型（Ｈａｐ５、Ｈａｐ７、Ｈａｐ８）分别为２个群体共有，包含样
品数分别为１０、６、１２个。

表１　鳜单倍型的分子系统树及其群体分布

单倍型分子系统树 单倍型 数目
群体

Ｊ Ｈ Ｃ Ｘ
Ｈａｐ１ ７１ ３０ １５ １６ １０
Ｈａｐ２ １ １
Ｈａｐ３ １ １
Ｈａｐ４ １ １
Ｈａｐ５ １０ ８ ２
Ｈａｐ６ ３ ３
Ｈａｐ７ ６ ４ ２
Ｈａｐ８ １２ １ １１
Ｈａｐ９ ２ ２
Ｈａｐ１０ １ １
Ｈａｐ１１ １ １
Ｈａｐ１２ １ １

　　注：Ｊ、Ｈ、Ｃ和Ｘ分别代表金色鳜鱼、淮河、长江和新安江鳜鱼群体，下同。

　　由表１、图１可知，各群体单倍型的分布表现出一定的地
理结构，它们以 Ｈａｐ１为中心向外辐射，其余单倍型均可由
Ｈａｐ１经１～４个碱基置换而得。野生群体中，长江群体介于
淮河和新安江之间，表现为两者的过渡。

２．３　遗传多样性
由表 ２可知，鳜鱼各群体单倍型多样性普遍较高

（０．６０９２～０．６６５０），核苷酸多样性偏低（０．０００００～
０．００１２６）。其中，金色鳜鱼选育群体单倍型多样性和核苷酸
多样性均最低；淮河群体单倍型多样性和核苷酸多样性均最

高。三野生群体的遗传多样性大致在同一水平，鳜鱼长江群

体单倍型多样性略低、新安江群体核苷酸多样性略低。

２．４　遗传结构
由表３可知，群体间平均遗传距离较大（０．０００７４～

表２　鳜群体的遗传多样性参数

群体
样本数

（个）

单倍型数

（种）

多态位点数

（个）

单倍型多样性

（Ｈｄ）
核苷酸多样性

（Ｐｉ）

Ｊ ３０ １ ０ ０．００００ ０．０００００
Ｈ ２９ ６ ７ ０．６６５０ ０．００１２６
Ｃ ２６ ７ ６ ０．６０９２ ０．００１２４
Ｘ ２５ ４ ３ ０．６６００ ０．００１０３
总体 １１０ １２ １２ ０．５６３８ ０．００１０３

０００１４８），尤其新安江群体与所有群体间的遗传距离均较大
（０．００１３１～０．００１４８），其中淮河群体与新安江群体间遗传
距离最大。群体间遗传分化系数 ＦＳＴ值 （０．０９１７４～
０．５３７４３）均明显大于０．０５，且有极显著差异（Ｐ＜０．００１）。

表３　鳜群体间遗传距离（对角线上）和遗传分化
系数ＦＳＴ值（对角线下）

群体
遗传距离（对角线上）／遗传分化系数（对角线下）
Ｊ Ｈ Ｃ Ｘ

Ｊ ０．０００７６ ０．０００７４ ０．００１０５
Ｈ ０．１７１８８ ０．００１３８ ０．００１４８
Ｃ ０．１８２０６ ０．０９１７４ ０．００１３１
Ｘ ０．５３７４３ ０．２２６９１ ０．１３４３８

　　注：所有ＦＳＴ值Ｐ＜０．００１。

　　分子变异分析（ＡＭＯＶＡ）结果显示，来自群体间遗传变
异为２１．６４％，群体内变异为７８．３６％（Ｐ＜０．００１）；表明４个
群体间产生了一定程度的遗传分化。

表４　鳜群体间分子变异分析（ＡＭＯＶＡ）

变异来源
自由度

（ｄｆ） 方差组分
变异比例

（％） Ｐ值

群体间 ３ ０．１３４８８ ２１．６４ ０．００００
群体内 １０６ ０．４８８３４ ７８．３６ ０．００００
总变异 １０９ ０．６２３２３ １００．００ ０．００００

　　基于群体间遗传距离矩阵构建的群体间分子系统树
（ＮＪ－ｔｒｅｅ）见图２。由图２可知，与单倍型系统树、单倍型进

—８９１— 江苏农业科学　２０１８年第４６卷第２０期



化网络图结果类似，选育群体与淮河群体亲缘关系更近，长江

群体介于淮河群体与新安江群体之间。

３　讨论

３．１　遗传多样性
遗传多样性是物种适应环境变化所必需的，是生物进化

的物质基础。种内遗传多样性是一个物种对外界干扰能否成

功反应的决定性因素。种群内的遗传多样性反映了物种的进

化潜力，物种的遗传变异越丰富，对环境的适应性越广［１６］。

由于亲本基数较少、近亲繁殖和遗传漂变等因素影响，人工养

殖的水产动物的群体遗传多样性一般低于野生群体［１７－１９］；而

育种群体的遗传多样性随选育进程逐渐下降，后代群体表现

为更低的遗传多样性水平［２０－２３］。研究结果显示，野生鳜鱼群

体的遗传多样性大致在同一水平，单倍型多样性（Ｈｄ）较高、
核苷酸多样性（Ｐｉ）较低；选育群体的单倍型多样性（Ｈｄ）和核
苷酸多样性（Ｐｉ）均远低于野生群体，尤其是选育群体３０个
样品中未见任何线粒体Ｃｙｔｂ遗传变异，Ｈｄ和Ｐｉ极低。这是
由于金色鳜鱼的第一代个体数量特别少，而历代选择繁育的

亲本（体色较黄）基数也小，选择压力低，使其后代保持了非

常低的遗传多样性水平。

尽管如此，研究中发现金色鳜鱼表现出许多较好的经济

性状（综合抗耐性强、相互残杀低、繁殖性状好等特征），这说

明其尚未出现种质衰退的状况。这是因为线粒体 Ｃｙｔｂ基因
的变异与上述这些经济性状相关基因无相关关系。考虑到试

验选取的样品数有限，且使用了单一的仅母系遗传的分子标

记，金色鳜鱼选育群体及其后代的遗传多样性状况还需要更

加全面和深入的研究。

３．２　鳜群体的遗传结构
安徽地跨长江、淮河、新安江三大水系，是我国鳜鱼资源

生态优势区，既是鳜鱼资源的天然基因库，又是鳜鱼的传统养

殖区。金色鳜鱼选育群体在各地方群体相互交配的育种过程

中被发现。群体间系统进化树结果显示，金色鳜鱼选育群体

与淮河群体鳜鱼亲缘关系更接近；但选育群体的唯一单倍型

（Ｈａｐ１）在三大水系野生群体中均为优势单倍型；说明单倍型
１分布十分广泛，由于选育群体的亲本个体较少，难以就此确
定其母系来自哪个群体。

遗传分化系数（ＦＳＴ）用于衡量群体间遗传分化程度，其值
大小代表群体分化程度的高低，ＦＳＴ为０．００～＜０．０５、０．０５～＜
０．１５、０．１５～＜０．２５时分别被认为无分化、中度分化和高度分
化［２４］。研究中群体间ＦＳＴ值（０．０９１７４～０．５３７４３）均大于０．０５
（Ｐ＜０．００１），表明各群体间存在一定程度的遗传分化。野生
群体间，基于单倍型分子系统树和简约进化网络图的结果均显

示，长江群体处于淮河群体与新安江群体的过渡，这与各野生

群体所处地理位置相关。这种遗传距离随地理距离而变化的

特征在许多鱼类亲缘地理学研究中普遍存在［２５－２６］。

参考文献：

［１］周才武，杨　青，蔡德霖．鳜亚科鱼类的分类整理和地理分布
［Ｊ］．动物学研究，１９８９，９（２）：１１３－１２６．

［２］李思忠．鳜亚科鱼类地理分布的研究［Ｊ］．动物学杂志，１９９１
（４）：４０－４４．

［３］方展强，陈　军，郑文彪，等．鳜野生群体与养殖群体的ＲＡＰＤ分
析［Ｊ］．大连水产学院学报，２００５，２０（１）：１６－１９．

［４］杨承泰，王卫民，曹　玲．鳜鱼养殖中的常见疾病及其防治［Ｊ］．
水利渔业，２００８，２８（３）：１０４－１０７．

［５］安　伟，肖　雨，张崇文，等．鳜鱼传染性脾肾坏死病毒 ＴａｑＭａｎ
荧光定量ＰＣＲ检测方法的建立［Ｊ］．中国预防兽医学报，２０１４
（３）：２１４－２１７．

［６］ＦｕＸ，ＬｉｎＱ，ＬｉｕＬ，ｅｔａｌ．ＤｉｓｐｌａｙｏｆＩＳＫＮＶｏｒｆ０８６ｐｒｏｔｅｉｎｏｎｔｈｅ
ｓｕｒｆａｃｅｏｆＡｅｒｏｍｏｎａｓｈｙｄｒｏｐｈｉｌａａｎｄｉｔｓｉｍｍｕｎｏｇｅｎｉｃｉｔｙｉｎＣｈｉｎｅｓｅ
ｐｅｒｃｈ（Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉ）［Ｊ］．Ｆｉｓｈ＆ＳｈｅｌｌｆｉｓｈＩｍｍｕｎｏｌｏｇｙ，２０１６，
５６：２８６－２９３．

［７］ＨｅｗｉｔｔＧＭ．ＧｅｎｅｔｉｃＣｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｃｌｉｍａｔｉｃｏｓｃｉｌｌａｔｉｏｎｓｉｎｔｈｅ
Ｑｕａｔｅｒｎａｒｙ［Ｊ］．ＰｈｉｌｏｓｏｐｈｉｃａｌＴｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅＲｏｙａｌＳｏｃｉｅｔｙｏｆ
Ｌｏｎｄｏｎ．ＳｅｒｉｅｓＢ，ＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００４，３５９（１４４２）：１８３－１９５；
ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ１９５．

［８］ＴａｎｇＱ，ＬｉｕＨ，ＭａｙｄｅｎＲ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｒａｔｅｓｉｎ
ｔｈｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂｇｅｎｅａｎｄｃｏｎｔｒｏｌｒｅｇｉｏｎａｎｄｔｈｅｉｒ
ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｏｂｉｔｏｉｄｅａ （Ｔｅｌｅｏｓｔｅｉ：
Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ）［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２００６，３９
（２）：３４７－３５７．

［９］杨天燕，孟　玮，海　萨，等．基于线粒体 Ｃｙｔｂ序列对新疆额尔
齐斯河贝加尔雅罗鱼遗传结构的分析［Ｊ］．动物学杂志，２０１７，５２
（２）：３０４－３１３．

［１０］ＸｉａｏＷ，ＺｈａｎｇＹ，ＬｉｕＨ．ＭｏｌｅｃｕｌａｒｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓｏｆＸｅｎｏｃｙｐｒｉｎａｅ
（Ｔｅｌｅｏｓｔｅｉ：Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ）：ｔａｘｏｎｏｍｙ，ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ，ａｎｄｃｏｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆ
ａｓｐｅｃｉａｌｇｒｏｕｐｒｅｓｔｒｉｃｔｅｄｉｎＥａｓｔＡｓｉａ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓ
ａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２００１，１８（２）：１６３－１７３．

［１１］ＴｈｏｍｐｓｏｎＪＤ，ＧｉｂｓｏｎＴＪ，ＰｌｅｗｎｉａｋＦ，ｅｔａｌ．ＴｈｅＣｌｕｓｔａｌ＿Ｘ
Ｗｉｎｄｏｗｓｉｎｔｅｒｆａｃｅ：ｆｌｅｘｉｂｌｅ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｆｏｒ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ａｌｉｇｎｍｅｎｔａｉｄｅｄｂｙｑｕａｌｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓｔｏｏｌｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ，１９９７，２５（２４）：４８７６－４８８２．

［１２］ＧａｌｔｉｅｒＮ，ＧｏｕｙＭ，ＧａｕｔｉｅｒＣ．ＳｅａｖｉｅｗａｎｄＰｈｙｌｏ＿ｗｉｎ：ｔｗｏｇｒａｐｈｉｃ
ｔｏｏｌｓｆｏｒｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒｐｈｙｌｏｇｅｎｙ［Ｊ］．
ＣｏｍｐｕｔｅｒＡｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｉｎｔｈｅＢｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ，１９９６，１２（６）：５４３－５４８．

［１３］ＬｉｂｒａｄｏＰ，ＲｏｚａｓＪ．ＤｎａＳＰｖ５：ａｓｏｆｔｗａｒｅｆｏｒｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆＤＮＡｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｄａｔａ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００９，２５（１１）：
１４５１－１４５２．

［１４］ＴａｍｕｒａＫ，ＤｕｄｌｅｙＪ，ＮｅｉＭ，ｅｔａｌ．ＭＥＧＡ４：ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ
ｇｅｎｅｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓ（ＭＥＧＡ）ｓｏｆｔｗａｒｅｖｅｒｓｉｏｎ４．０［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２００７，２４（８）：１５９６－１５９９．

［１５］ＥｘｃｏｆｆｉｅｒＬ，ＬｉｓｃｈｅｒＨＥ．Ａｒｌｅｑｕｉｎｓｕｉｔｅｖｅｒ３．５：ａｎｅｗｓｅｒｉｅｓｏｆ
ｐｒｏｇｒａｍｓｔｏｐｅｒｆｏｒｍｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｓａｎａｌｙｓｅｓｕｎｄｅｒＬｉｎｕｘａｎｄ
Ｗｉｎｄｏｗｓ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＥｃｏｌｏｇｙＲｅｓｏｕｒｃｅｓ，２０１０，１０（３）：５６４－５６７．

［１６］蒋志刚，马克平．保护生物学原理［Ｍ］．北京：科学出版社，
２０１４：３４３－３８６．

［１７］宋　娜，都基隆，王志勇，等．香鱼野生群体和养殖群体遗传多
样性比较［Ｊ］．水产学报，２０１４，３８（１）：４１－４６．

［１８］韩承慧，马海涛，姜海滨，等．许氏平
"

（Ｓｅｂａｓｔｅｓｓｃｈｌｅｇｅｌｉ）微卫
星标记开发及野生、养殖群体遗传多样性分析［Ｊ］．海洋与湖

—９９１—江苏农业科学　２０１８年第４６卷第２０期



櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄
　　沼，２０１６，４７（１）：２１３－２２０．
［１９］谌　微，张凤英，王　景，等．基于ＣＯＩ基因序列的东、黄海区野

生与养殖大黄鱼遗传多样性分析［Ｊ］．中国水产科学，２０１６，２３
（６）：１２５５－１２６７．

［２０］陈雪峰，杨国梁，孔　杰，等．人工养殖与选育对罗氏沼虾遗传
多样性的影响［Ｊ］．水生生物学报，２０１２，３６（５）：８６６－８７３．

［２１］郑荷子，易提林，梁旭方，等．翘嘴鳜连续４代选育群体遗传多
样性及遗传结构分析［Ｊ］．淡水渔业，２０１３，４３（６）：８－１２．

［２２］ＬｏｕｇｈｎａｎＳＲ，ＤｏｍｉｎｇｏｓＪＡ，Ｓｍｉｔｈ－ＫｅｕｎｅＣ，ｅｔａｌ．Ｂｒｏｏｄｓｔｏｃｋ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｆｔｅｒｍａｓｓｓｐａｗｎｉｎｇａｎｄｓｉｚｅｇｒａｄｉｎｇｉｎｂａｒｒａｍｕｎｄｉ
（Ｌａｔｅｓｃａｌｃａｒｉｆｅｒ，Ｂｌｏｃｈ）［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，２０１３，４０４：１３９－１４９．

［２３］Ｖｅｌａ－ＡｖｉｔｕａＳ，ＭｏｎｔａｌｄｏＨＨ，Ｍａｒｑｕｅｚ－ＶａｌｄｅｌａｍａｒＬ，ｅｔａｌ．
ＤｅｃｌｉｎｅｏｆｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙｉｎａｃａｐｔｉｖｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆＰａｃｉｆｉｃｗｈｉｔｅ
ｓｈｒｉｍｐＰｅｎａｅｕｓ（Ｌｉｔｏｐｅｎａｅｕｓ）ｖａｎｎａｍｅｉｕｓｉｎｇｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅａｎｄ
ｐｅｄｉｇｒｅｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＥｌｅｃｔｒｏｎｉｃＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１３，
１６（４）：１１．

［２４］ＷｒｉｇｈｔＳ．Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｎｄｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｓｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｍ］．Ｃｈｉｃａｇｏ：
ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＣｈｉｃａｇｏＰｒｅｓｓ，１９７８：５８０．

［２５］马　波，姜作发，霍堂斌．下游黑龙江茴鱼种群遗传变异及地理
分化的微卫星分析［Ｊ］．中国水产科学，２００９，１６（５）：６７８－６８８．

［２６］傅建军，李家乐，沈玉帮，等．草鱼野生群体遗传变异的微卫星
分析［Ｊ］．遗传，２０１３，３５（２）：１９２－２０１．

陈　琳，管远红，黄东璋，等．中药与庆大霉素联合对１６ＳｒＲＮＡ甲基化酶耐药重组菌的作用研究［Ｊ］．江苏农业科学，２０１８，４６（２０）：２００－２０３．
ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０１８．２０．０５１

中药与庆大霉素联合对１６ＳｒＲＮＡ甲基化酶
耐药重组菌的作用研究
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　　摘要：为分析中药与庆大霉素联合对１６ＳｒＲＮＡ甲基化酶ＲｍＢ耐药重组菌的作用，采用棋盘稀释法测定庆大霉素
与黄连、五倍子、连翘、黄芩、乌梅的联合抑菌指数（ｆｒｉｃｔｉｏｎａｌｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ，ＦＩＣＩ）。试验结果表明，黄连、
五倍子、连翘、黄芩、乌梅与庆大霉素的联合抑菌指数（ＦＩＣＩ）分别为０．７５、０．２５、１．５０、２．００、０．７５。提示中药五倍子与
庆大霉素联合有协同作用，黄连、乌梅与庆大霉素联合有相加作用，连翘、黄芩与庆大霉素联合呈现无关作用。

　　关键词：１６ＳｒＲＮＡ甲基化酶；庆大霉素；中药；抗耐药；棋盘稀释法；联合药敏试验
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　　当前，耐药性是临床抗感染治疗面临的严重挑战，抗耐药
菌感染已成为全球性临床医学重大难题［１－５］。研究表明，中

药对耐甲氧西林金黄色葡萄球菌、耐药鲍曼不动杆菌、产超广

谱β－内酰胺酶耐药菌均有一定的影响和作用［６－１０］。虽然从

抗菌效价或抗菌作用强度比较，几乎所有中药的抗菌作用均

弱于抗生素［１１］，但是由于中药不但可以作用于细菌繁殖的不

同阶段及多个代谢环节，中药和西药联用还可以相得益彰，为

临床用药提供更多的选择［１２］，同时，中药能够从整体上提高

机体的免疫功能，减轻感染引起的病理损害，起到非特异性治

疗的作用［５］。如熊南燕等报道，体内外无抗菌活性的鱼腥草

注射液，对兔体内硫酸庆大霉素注射液抗菌活性有明显增强

作用［１３］。

笔者所在课题组前期研究中发现，中药黄连、黄芩、五倍

子、连翘等对１６ＳｒＲＮＡ甲基化酶ＲｍｔＢ耐药重组菌有一定的
抑制作用，而氨基糖苷类抗生素是治疗革兰氏阴性菌感染的

重要药物，由于１６ＳｒＲＮＡ甲基化酶的出现，导致庆大霉素、
阿米卡星等氨基糖苷类抗生素在临床抗革兰氏阴性感染中丧

失其作用。因此，本研究拟以构建的 １６ＳｒＲＮＡ甲基化酶
ＲｍｔＢ耐药重组菌为研究对象，研究黄连、五倍子、黄芩等几种
中药免煎颗粒联合庆大霉素对１６ＳｒＲＮＡ甲基化酶 ＲｍｔＢ耐
药重组菌的作用，一方面为临床用药提供依据，另一方面，为

１６ＳｒＲＮＡ甲基化酶耐药菌感染提供更多的治疗用药选择。

１　材料与方法

１．１　菌株
１６ＳｒＲＮＡ甲基化酶ＲｍｔＢ耐药重组菌 ｐＲｍｔＢ１。质控菌

Ｅ．ｃｏｌｉＡＴＣＣ２５９２２，购自卫生部药品生物制品检定所。
１．２　培养基

水解酪蛋白肉汤（ＭＨＢｒｏｔｈ），水解酪蛋白琼脂（ＭＨ
ａｇａｒ），购自杭州天和微生物试剂有限公司。红四氮唑，购自
扬州科能生物技术有限公司。

１．３　供试药物
黄连颗粒（批号１５０１１４０，生药含量３ｇ）、醋五味子颗粒

（批号１５０２０９９，生药含量６ｇ）、连翘颗粒（批号１４１１０５２，生药
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