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基于线粒体 ＤＮＡ控制区序列的团头鲂
３个选育群体遗传变异分析

唐首杰１，毕　详２，张飞明２，张友良２

（１．上海海洋大学／农业农村部淡水水产种质资源重点实验室／水产科学国家级实验教学示范中心／水产动物遗传育种中心
上海市协同创新中心，上海２０１３０６；２．上海市松江区水产良种场，上海 ２０１６１６）

　　摘要：为从遗传多样性的角度来了解团头鲂３个选育群体的选育潜力，以团头鲂浦江１号选育奠基群体（Ｆ０）为对

照组，采用线粒体ＤＮＡ控制区标记评估团头鲂３个选育群体的遗传多样性，分析它们的选育潜力。结果显示，在３个
选育群体的７２条序列中共确定４０种单倍型，群体间存在５种共享单倍型，３个选育群体线粒体ＤＮＡ控制区序列的单
倍型多样性（Ｈ）范围为０．６７０～０．９７８，核苷酸多样性（π）范围为０．００４１６～０．００６２３，平均核苷酸差异数（Ｋ）范围为
３．９３５～５．９６０，群体内核苷酸序列间平均遗传距离范围为０．００３５６１～０．００４５３８，３个选育群体的遗传多样性水平（Ｈ、
π、Ｋ）略高于Ｆ０群体。３个选育群体间 Ｋｉｍｕｒａ双参数遗传距离和遗传分化指数（ＦＳＴ）范围分别为 ０．００４０３９～

０．００４７００和０．０４６４～０．１３８６。３个选育群体间成对 ＦＳＴ值差异均显著（Ｐ＜０．０５），３个选育群体与 Ｆ０群体间成对

ＦＳＴ值差异均极显著（Ｐ＜０．０１）。说明３个选育群体的遗传多样性较高，选育潜力较大；同时，选育群体间均存在显著

的遗传分化，可见不同方向上的累代人工选育已在一定程度上改变了选育群体的遗传结构。
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　　在鱼类育种过程中，维持鱼类选育群体遗传多样性，一方
面可提高选育群体对环境的适应能力和对疾病的抵抗力［１］，

另一方面足够的遗传变异水平对保持长期选育过程中的选择

反应具有重要作用［２］。在实际的鱼类选育工作中，育种工作

者通常采用科学合理的方案对鱼类的重要经济性状进行有计

划、有目的的选择，如保持足够大的亲本群体、创造适宜的养

殖环境等。然而，选育条件下鱼类的繁殖多是在人工控制条

件下进行的，在进行人工繁殖的过程中，亲本对的选择不可能

是完全随机的，因此，封闭的选育群体仍可能受到非随机交

配、遗传漂变等因素的影响，从而导致遗传多样性的下降和稀

有等位基因的丧失，并进一步增加近交衰退的风险［３］。近年

来许多研究显示，累代人工选育致使鱼类选育群体遗传多样

性逐代降低［４－５］。Ｇａｌｌａｒｄｏ等的研究表明，银大马哈鱼
（Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｋｉｓｕｔｃｈ）经连续４代人工选育后，选育群体近交
率高达９．５％，平均每代近交率约为２．４５％，近交导致选育群
体繁殖力显著下降［６］。因此，在长期的鱼类选育过程中，及

时监测选育群体内遗传变异水平，保持选育群体的遗传多样

性，是长期选育工作获得最终成功的保证［７－８］。

　　团头鲂浦江１号是经１６年６代高强度系统选育而成的
首例草食性鱼类选育良种［９］。自浦江１号审定以来，上海海
洋大学水产种质资源研究室坚持继续选育，至今已达第１０代
（Ｆ１０）。鉴于没有永远的良种这一理念和推陈出新的时代要
求，笔者所在研究室在浦江１号良种（Ｆ１０）的基础上，基于配
套系育种理念［１０］，以不同选育目标分别建立３个团头鲂配套
选育系，并对这３个配套育种群体进行连续多代的选育纯化，
而连续世代的选育对选育群体遗传多样性影响程度、３个选
育群体是否存在继续选育的潜力，至今尚未有精确的遗传检

测手段来进行定量评估。

鱼类线粒体 ＤＮＡ（ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ，ｍｔＤＮＡ）具有分子
小、结构简单、进化速度快、遵从母系遗传等特点［１１］，而

ｍｔＤＮＡ控制区是整个 ｍｔＤＮＡ序列和长度变异最大的区域，
已被成功应用于褐鳟（Ｓａｌｍｏｔｒｕｔｔａ）［１２］、鲤（Ｃｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏ
Ｌ．）［１３］、红大马哈鱼（Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｎｅｒｋａ）［１４］等养殖鱼类种群
遗传多样性的检测和评估。

本研究以团头鲂浦江１号选育奠基群体（Ｆ０）为对照组，
通过ｍｔＤＮＡ控制区序列变异来评估团头鲂３个选育群体的
遗传多样性和遗传结构，分析它们的选育潜力，为选育群体遗

传性能的保护提供依据，并为下一步配套系选育工作提供理

论指导。

１　材料与方法

１．１　试验材料
　　对照组为团头鲂浦江１号选育奠基群体（Ｆ０），系１９８５年
淤泥湖团头鲂原种在上海海洋大学鱼类种质研究试验站自繁
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的后代；试验组为３个团头鲂选育群体，其来源和性质如下：
（１）选育群体 Ａ（以下简称 Ａ），团头鲂浦江１号选育系 Ｆ１０；
（２）选育群体 Ｂ（以下简称 Ｂ），以人工诱导异源四倍体群体
（团头鲂浦江１号♀×三角鲂♂）［１５］为奠基群体，经群体选育
的第３代（Ｆ３）；（３）选育群体Ｃ（以下简称 Ｃ），以团头鲂连续
２代人工诱导减数分裂雌核发育群体［１６］为奠基群体，经群体

选育的第３代（Ｆ３）。对照组群体采自上海海洋大学鱼类种
质研究试验站，试验组群体均采自上海市松江区水产良种场。

群体Ａ、群体Ｂ和群体Ｃ的采样数均为２４尾，Ｆ０群体采样１２
尾，剪取每尾试验鱼的尾鳍，编号后于９５％乙醇中保存备用。
前期采样工作于２０１７年１月完成，后续实验室分析工作于
２０１７年７—９月在上海海洋大学淡水水产种质资源重点实验
室完成。

１．２　试验方法
１．２．１　基因组ＤＮＡ提取　基因组ＤＮＡ提取采用常规的酚／
三氯甲烷法［１７］进行。

１．２．２　线粒体 ＤＮＡ控制区引物设计　团头鲂线粒体 ＤＮＡ
控制区（Ｄ－ｌｏｏｐ区）位于转脯氨酸（ｔＲＮＡ－Ｐｒｏ）基因和转苯
丙氨酸（ｔＲＮＡ－Ｐｈｅ）基因之间，根据 ＧｅｎＢａｎｋ中已报道的团
头鲂线粒体ＤＮＡ全序列（登录号为 ＮＣ＿０１０３４１．１），利用在
线引物设计软件Ｐｒｉｍｅｒ３［１８］设计 Ｄ－ｌｏｏｐ区的正向引物和反
向引物。引物序列及退火温度见表１。所有引物均由生工生
物工程（上海）技术服务有限公司合成。

表１　团头鲂线粒体ＤＮＡ控制区的引物序列和退火温度

扩增区段
引物序列

（５′→３′）
退火温度

（℃）
片段大小

（ｂｐ）

控制区
Ｆ：ＧＧＣＴＣＣＣＡＡＡＧＣＣＡＧＡＡＴ　 ５６．４ １０３３
Ｒ：ＴＴＣＴＣＡＧＧＧＣＣＣＡＴＣＴＴＡＡＣ

　　注：Ｆ为正向引物；Ｒ为反向引物。

１．２．３　ＰＣＲ扩增及检测　ＰＣＲ扩增反应在 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ
ＭａｓｔｅｒｃｙｃｌｅｒｇｒａｄｉｅｎｔＰＣＲ仪上进行，样品的反应总体积为
５０μＬ，包括正向引物２．５μＬ（５μｍｏｌ／Ｌ）、反向引物２．５μＬ
（５μｍｏｌ／Ｌ）、２×ＰＣＲＲｅａｇｅｎｔ２５μＬ、ＤＮＡ模板１μＬ、无菌水
１９μＬ；ＰＣＲ反应程序为：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，
５６．４℃退火 ３０ｓ，７２℃ 延伸 １ｍｉｎ，３５个循环；７２℃延伸
１０ｍｉｎ。
　　取２μＬ扩增产物经１．５％进口分子生物学级琼脂糖凝
胶（含０．５ｇ／ｍＬＥＢ）电泳，电泳缓冲液为０．５×ＴＢＥ，电压为
５Ｖ／ｃｍ，经１．５ｈ后，用ＧｅｎｅＧｅｎｉｕｓ凝胶成像系统拍照、记录
和分析。

１．２．４　ＤＮＡ序列测定　所有样品委托生工生物工程（上海）
技术服务有限公司进行纯化和单向测序，测序引物为控制区

的正向引物（Ｆ），序列测定仪为美国ＡＢＩ公司 ＰＲＩＳＭ３７３０型
全自动序列分析仪。

１．３　数据处理和分析
用ＢＬＡＳＴ软件［１９］搜索 ＧｅｎＢａｎｋ中团头鲂（Ｍｅｇａｌｏｂｒａｍａ

ａｍｂｌｙｃｅｐｈａｌａ，序列登录号为ＮＣ＿０１０３４１．１）的线粒体 ＤＮＡ控
制区序列，与本试验测得的团头鲂相应序列结果进行同源性

比较；然后用ＢｉｏＥｄｉｔ软件［２０］对测序结果进行编辑，用 Ｃｌｕｓｔａｌ
Ｗ软件［２１］进行序列重排和同源比较，并进行人工核对校正。

用 ＤＮＡｓｐ４．１０软件［２２］计算多态位点数、单倍型多样性

（ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｈ）［２３］、核 苷 酸 多 样 性 （ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，π）［２４］和平均核苷酸差异数（ａｖｅｒａｇｅｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ，Ｋ），序列变异中性检验（ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙｔｅｓｔ）
用Ｔａｊｉｍａ的Ｄ统计检验［２５］。单倍型多样性（Ｈ）和核苷酸多
样性（π）计算公式如下：

Ｈ＝ ｎ
ｎ－１（１－∑

ｋ

ｉ＝１
ｐ２ｉ）；

π＝ ｎ
Ｌ（ｎ－１）∑

Ｌ

ｊ＝１
（１－∑

Ｌ

ｉ＝１
ｘ２ｉｊ）。

式中：ｎ为群体样本大小；ｐｉ为第 ｉ个单倍型在群体中出现的
频率；ｋ为单倍型数目；ｘｉｊ为第 ｉ个核苷酸（Ａ、Ｇ、Ｃ或 Ｔ）在序
列中的第ｊ位点上的频率；Ｌ为序列的长度。

用Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．０１软件［２６］估测群体间成对ＦＳＴ值
［２７］，并利

用置换检验法进行显著性检验（重复次数为１０００）。
采用分子方差分析 （ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅ，

ＡＭＯＶＡ）估算各群体间和群体内的遗传变异及分化水平。通
过３种分子遗传变量进行分析：ＦＳＴ为群体内个体之间的遗传
变异；ＦＳＣ为组内各群体间的变异程度；ＦＣＴ为不同组别之间的
遗传变异程度。并用置换检验法进行１０００次重复模拟计
算，以上运算在Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．０１软件［２６］中完成。

用 ＭＥＧＡ４．０软件包［２８］根据 ＫｉｍｕｒａＴｗｏ－Ｐａｒａｍｅｔｅｒ
法［２９］计算群体内和群体间核苷酸序列的两两间遗传距离，用

非加权配对算术平均法（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒ－ｇｒｏｕｐｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈ
ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃｍｅａｎｓ，ＵＰＧＭＡ）和邻接法 （ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ－ｊｏｉｎｉｎｇ
ｍｅｔｈｏｄ，ＮＪ）构建群体间的分子系统树（ｋｉｍｕｒａｔｗｏ－ｐａｒａｍｅｔｅｒ
法估算遗传距离）。

２　结果与分析

２．１　ＰＣＲ扩增产物序列测定及排序结果
　　４个团头鲂群体共８４个个体的线粒体ＤＮＡ控制区片段
的ＰＣＲ扩增产物经纯化后测序，各扩增片段经同源重排后的
长度（不包括插入／缺失）为９６２ｂｐ。
２．２　４个团头鲂群体的遗传结构
２．２．１　群体内遗传多样性分析　４个团头鲂群体内的单倍
型分布及频率见表２。在所分析的８４条序列中，确定了 ４６
种单倍型，Ｆ０群体与其他３个选育群体间无共享单倍型，３个
选育群体间存在５种共享单倍型，其中单倍型Ｈ１为 Ａ群体、
Ｂ群体和Ｃ群体所共享，单倍型Ｈ１０为Ａ群体和Ｃ群体所共
享，单倍型Ｈ１３、Ｈ１７和 Ｈ１８为 Ｂ群体和 Ｃ群体所共享。Ｆ０
群体中出现频率最高的单倍型为 Ｈ４１，Ｈ１分别为 Ａ群体、Ｂ
群体和Ｃ群体中出现频率最高的单倍型。
　　４个团头鲂群体内的遗传多样性参数见表３。各群体内
单倍型数范围为６～１９，其中Ｃ群体的单倍型数最多，Ｆ０群体
的单倍型数最少。４个团头鲂群体内线粒体 ＤＮＡ控制区的
单倍型多样性（Ｈ）在０．６７０～０．９７８之间，其中Ｃ群体的单倍
型多样性最高，Ａ群体的单倍型多样性最低，单倍型多样性在
４个群体中的变化趋势由高到低依次为Ｃ群体＞Ｂ群体 ＞Ｆ０
群体＞Ａ群体。
４个团头鲂群体内线粒体 ＤＮＡ控制区核苷酸多态位点

数在１１～２２之间，核苷酸多样性（π）在０．００２６７～０．００６２３
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表２　４个团头鲂群体单倍型分布及频率

单倍型
在各群体中的分布

Ｆ０ Ａ Ｂ Ｃ
Ｈ１ １４（０．５８３３） ４（０．１６６７） ３（０．１２５０）
Ｈ２ １（０．０４１７）
Ｈ３ １（０．０４１７）
Ｈ４ １（０．０４１７）
Ｈ５ １（０．０４１７）
Ｈ６ １（０．０４１７）
Ｈ７ １（０．０４１７）
Ｈ８ １（０．０４１７）
Ｈ９ １（０．０４１７）
Ｈ１０ １（０．０４１７） ２（０．０８３３）
Ｈ１１ １（０．０４１７）
Ｈ１２ １（０．０４１７）
Ｈ１３ ２（０．０８３３） ２（０．０８３３）
Ｈ１４ １（０．０４１７）
Ｈ１５ １（０．０４１７）
Ｈ１６ ２（０．０８３３）
Ｈ１７ ２（０．０８３３） １（０．０４１７）
Ｈ１８ ２（０．０８３３） １（０．０４１７）
Ｈ１９ １（０．０４１７）
Ｈ２０ ２（０．０８３３）
Ｈ２１ １（０．０４１７）
Ｈ２２ １（０．０４１７）
Ｈ２３ １（０．０４１７）
Ｈ２４ １（０．０４１７）
Ｈ２５ １（０．０４１７）
Ｈ２６ １（０．０４１７）
Ｈ２７ １（０．０４１７）
Ｈ２８ １（０．０４１７）
Ｈ２９ ２（０．０８３３）
Ｈ３０ １（０．０４１７）
Ｈ３１ １（０．０４１７）
Ｈ３２ １（０．０４１７）
Ｈ３３ １（０．０４１７）
Ｈ３４ １（０．０４１７）
Ｈ３５ １（０．０４１７）
Ｈ３６ １（０．０４１７）
Ｈ３７ １（０．０４１７）
Ｈ３８ １（０．０４１７）
Ｈ３９ １（０．０４１７）
Ｈ４０ １（０．０４１７）
Ｈ４１ ７（０．５８３３）
Ｈ４２ １（０．０８３３）
Ｈ４３ １（０．０８３３）
Ｈ４４ １（０．０８３３）
Ｈ４５ １（０．０８３３）
Ｈ４６ １（０．０８３３）

之间，平均核苷酸差异数（Ｋ）的范围为２．４８５～５．９６０；群体内
个体间平均核苷酸差异数和核苷酸多样性在４个群体中的变
化趋势一致，即Ｃ群体＞Ｂ群体 ＞Ａ群体 ＞Ｆ０群体。Ａ群体
的多态位点数最多（２２个），Ｆ０群体的多态位点数最少（１１
个）。３个团头鲂选育群体 ＴａｊｉｍａｓＤ中性检验均不显著，符
合中性突变。

总体而言，Ｃ群体遗传多样性水平最高，Ｆ０群体遗传多
样性水平最低，３个团头鲂选育群体遗传多样性水平高于 Ｆ０
群体。

２．２．２　群体间遗传距离和遗传分化　如表４所示，４个团头
鲂群体内线粒体ＤＮＡ控制区核苷酸序列间的平均遗传距离
在０．００２５２６～０．００４５３８之间，在４个群体间的变化趋势为
Ｃ群体＞Ｂ群体＞Ａ群体 ＞Ｆ０群体，这与上文中的核苷酸多
样性（π）、平均核苷酸差异数（Ｋ）的分析结果一致。
４个团头鲂群体间的平均遗传距离在 ０．００４０３９～

０．００６１４０之间，Ｆ０群体与 Ｃ群体间的遗传距离最大，为
０．００６１４０，Ａ群 体 与 Ｂ群 体 间 的 遗 传 距 离 最 小，为
０．００４０３９。对于３个选育群体而言，Ａ群体与Ｃ群体间遗传
距离最大，为０．００４７００。
　　如表５所示，群体间的遗传分化指数（ＦＳＴ）在０．０４６４～
０．３９６７之间，Ｆ０群体与Ｃ群体之间的遗传分化指数最高，为
０．３９６７，Ｂ群体与 Ｃ群体之间的遗传分化指数最低，为
０．０４６４。从群体间显著分化的Ｐ值（０．００００～０．０３６０）可以
推断，群体间成对ＦＳＴ值差异均显著（Ｐ＜０．０５），表明所有群
体间均存在显著的遗传分化。

２．２．３　分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）　本研究对４个团头鲂群体
进行分组（１个组、２个组、３个组），从不同角度对群体遗传变
异进行分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）。结果（表６）显示，在任何一
种分组条件下，ＦＳＴ值都达到了极显著水平（Ｐ＜０．０１），说明
群体内个体间的遗传分化极显著。当把所有群体分成２个组
或３个组时，ＦＳＣ值均达到显著（Ｐ＜０．０５）或极显著水平（Ｐ＜
０．０１），表明群体间存在显著或极显著的遗传分化，这证实了
群体间遗传分化指数（ＦＳＴ值）的分析结果。将４个群体分成
２个组时，４个群体在２种分组模式下（模式１：Ｆ０群体为一
组，其余群体为另一组；模式２：Ｆ０群体和Ａ群体为一组，Ｂ群
体和Ｃ群体为另一组），ＦＣＴ值达到了极显著水平（Ｐ＜０．０１），
表明组别之间存在极显著的遗传分化。将４个群体分成３个
组时，仅在１种分组模式下（Ｆ０群体为第１组，Ａ群体为第２
组，Ｂ群体和 Ｃ群体为第 ３组），ＦＣＴ值达到显著水平（Ｐ＜
０．０５）。此外，在其他分组模式下，ＦＣＴ值均未达到显著水平。
２．２．４　聚类分析　如图１所示，因聚类方法的差异，２种聚
类图显示了各自的特点，很难说哪种聚类图最能反映真实的

群体间遗传关系，但２种聚类图均显示，Ｂ群体和Ｃ群体可被
聚为一类，Ｆ０群体和Ｂ群体间聚类关系较远，这也验证了上
文中分子方差分析的结果。

３　讨论与结论

３．１　团头鲂３个选育群体的遗传多样性分析
遗传多样性是鱼类育种群体具有选育潜力的物质基础，

只有保持选育群体的遗传多样性，才能获得持续的遗传进展，

从而保证鱼类选育工作的可持续开展。线粒体 ＤＮＡ标记是
评价鱼类群体遗传多样性水平的有效工具之一［３０］，以线粒体

ＤＮＡ序列变异为基础估算的单倍型多样性、核苷酸多样性等
参数是衡量群体遗传多样性的重要参数。单倍型多样性是指

从样本中随机抽取到２个不同单倍型的频率［２３］，单倍型多样

性越高，说明群体内遗传多样性水平越高。Ｎｅｉ等将核苷酸
多样性定义为给定群体中随机选取的ＤＮＡ序列间平均每个
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表３　４个团头鲂群体内的遗传多样性

群体 单倍型数
单倍型多样性

（Ｈ）
多态位点数

（Ｓ）
核苷酸多样性

（π）
平均核苷酸差异数

（Ｋ）
中性检验

ＴａｊｉｍａｓＤ Ｐ值
Ｆ０ ６ ０．６８２±０．１４８ １１ ０．００２６７±０．０００８０ ２．４８５ －１．５７３９６ ０．０５＜Ｐ＜０．１０
Ａ １１ ０．６７０±０．１１１ ２２ ０．００４１６±０．００１２３ ３．９３５ －１．２２１７９ Ｐ＞０．１０
Ｂ １６ ０．９６０±０．０２４ １５ ０．００４７９±０．０００３５ ４．５８７ ０．２５１２６ Ｐ＞０．１０
Ｃ １９ ０．９７８±０．０１９ ２１ ０．００６２３±０．０００６２ ５．９６ －０．１１９３３ Ｐ＞０．１０

表４　４个团头鲂群体的群内及群间平均遗传距离

群体
平均遗传距离

Ｆ０ Ａ Ｂ Ｃ
Ｆ０ ０．００２５２６
Ａ ０．００４１８４ ０．００３５６１
Ｂ ０．００５１８０ ０．００４０３９ ０．００３６３１
Ｃ ０．００６１４０ ０．００４７００ ０．００４２８３ ０．００４５３８

表５　４个团头鲂群体间遗传分化指数

群体 Ｆ０ Ａ Ｂ Ｃ
Ｆ０ ０．２５７２ ０．３８７７ ０．３９６７
Ａ ０．００００ ０．１１０１ ０．１３８６
Ｂ ０．００００ ０．００００ ０．０４６４
Ｃ ０．００００ ０．００００ ０．０３６０

　　注：对角线上数值为成对ＦＳＴ值，对角线下为Ｐ值。

位点的核苷酸差异数目，其值越大，表明群体内的遗传多样性

越高［２４］。

在本研究中，３个选育群体的单倍型多样性为０．６７０～
０．９７８（平均值为 ０．８６９３），核苷酸多样性为 ０．００４１６～
０．００６２３（平均值为０．００５０６），均略高于 Ｆ０群体，说明长期
的选育并未显著影响选育群体的遗传多样性。这与其他鱼类

选育群体遗传多样性研究结果不同［４－５］，已有的研究结果显

示，连续多代选育群体的遗传多样性水平低于选育奠基群

体［４］或野生对照群体［５］。而在本研究中，Ｆ０群体在累代的自
繁过程中，可能因随机遗传漂变的作用而造成群体内近交程

度不断增加，最终导致群体遗传多样性下降。进一步将本研

究中的３个选育群体遗传多样性结果与国内外其他鱼类选育
群体的线粒体ＤＮＡ遗传多样性研究结果比较后可以发现，本
研究中３个选育群体的遗传多样性参数（单倍型多样性、核

表６　４个团头鲂群体间遗传差异的分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）

分组
变异率（％） 固定指数

群体内 组内群体间 组间 ＦＳＴ ＦＳＣ ＦＣＴ
未分组（所有４个群体归为１个组） ８０．０６ １９．９４ ０．１９９４

２个组（１．Ｆ０；２．Ａ、Ｂ、Ｃ） ６６．１９ ７．８２ ２５．９９ ０．３３８１ ０．１０５７ ０．２５９９

２个组（１．Ｆ０、Ａ；２．Ｂ、Ｃ） ７７．０５ １１．６５ １１．３０ ０．２２９５ ０．１３１４ ０．１１３０

２个组（１．Ｆ０、Ｂ；２．Ａ、Ｃ） ８２．６６ ２７．０５ －９．７１ ０．１７３４ ０．２４６６ －０．０９７１ｎｓ
２个组（１．Ｆ０、Ｃ；２．Ａ、Ｂ） ８３．３３ ２８．９１ －１２．２５ ０．１６６７ ０．２５７６ －０．１２２５ｎｓ
２个组（１．Ｆ０、Ａ、Ｂ；２．Ｃ） ８１．１３ ２１．８７ －３．００ ０．１８８７ ０．２１２３ －０．０３００ｎｓ
２个组（１．Ｆ０、Ａ、Ｃ；２．Ｂ） ８４．７２ ２８．３７ －１３．０９ ０．１５２８ ０．２５０８ －０．１３０９ｎｓ
２个组（１．Ｆ０、Ｂ、Ｃ；２．Ａ） ８４．９６ ２８．７９ －１３．７５ ０．１５０４ ０．２５３１ －０．１３７５ｎｓ
３个组（１．Ｆ０；２．Ａ；３．Ｂ、Ｃ） ７６．７１ ４．４２ １８．８８ ０．２３２９ ０．０５４４ ０．１８８８

３个组（１．Ｆ０；２．Ａ、Ｂ；３．Ｃ） ７７．７４ ９．１８ １３．０８ ０．２２２６ ０．１０５７ ０．１３０８ｎｓ
３个组（１．Ｆ０；２．Ａ、Ｃ；３．Ｂ） ７８．８０ １４．０８ ７．１２ ０．２１２０ ０．１５１６ ０．０７１２ｎｓ
３个组（１．Ｆ０、Ａ；２．Ｂ；３．Ｃ） ８０．４１ ２３．４６ －３．８６ ０．１９５９ ０．２２５８ －０．０３８６ｎｓ
３个组（１．Ｆ０、Ｂ；２．Ａ；３．Ｃ） ８２．５５ ４５．４２ －２７．９８ ０．１７４５ ０．３５４９ －０．２７９８ｎｓ
３个组（１．Ｆ０、Ｃ；２．Ａ；３．Ｂ） ８３．７６ ５７．８１ －４１．５７ ０．１６２４ ０．４０８３ －０．４１５８ｎｓ

　　注：、分别表示在０．０５、０．０１水平差异显著，ｎｓ表示无显著性（Ｐ＞０．０５）。
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苷酸多样性）均高于草鱼（Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎｉｄｅｌｌａ）［５］、松浦鲤
（Ｃ．ｃａｒｐｉｏ‘ＳｏｎｇｐｕＣａｒｐ’）［３１］、奥利亚罗非鱼（Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ
ａｕｒｅｕｓ）［３２］、褐鳟（Ｓａｌｍｏｔｒｕｔｔａ）［１２］、鲤（Ｃ．ｃａｒｐｉｏＬ．）［１３］、红大
马哈鱼（Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｎｅｒｋａ）［１４］等鱼类的选育群体的相应参
数。综上所述，本研究中的３个团头鲂选育群体历经多代选
育后仍保持着较高水平的遗传多样性，对其进行进一步的选

育纯化和种质资源聚合利用的潜力较大。

３．２　团头鲂３个选育群体间的遗传分化
遗传分化在本质上是基因频率的概率变化及其杂合性变

化的度量［３３］，而人工定向选育通过改变群体的基因频率来促

使遗传分化的产生。遗传分化指数（ＦＳＴ）常用于度量群体间
遗传分化的相对大小，其数值越大，表明２个群体间的遗传分
化水平越高。本研究中，３个选育群体间遗传分化指数（ＦＳＴ）
为０．０４６４～０．１３８６，显著性检验结果均显示（Ｐ＜０．０５），群
体间遗传分化已达显著水平，此外，选育奠基群体 Ｆ０与３个
选育群体间的遗传分化指数（ＦＳＴ）为０．２５７２～０．３９６７，显著
性检验结果也显示，３个选育群体与Ｆ０群体间遗传分化已达
极显著水平（Ｐ＜０．０１）。以上结果表明，不同方向上的累代
人工选育在一定程度上改变了选育群体的遗传结构，使之产

生了不同方向的变化，而这种现象正是育种工作者希望看到

的结果，因为通过连续多代的选育纯化，可以使选育群体遗传

结构逐步趋向稳定，为配套系育种提供优异亲本。

３．３　选育群体间种质资源聚合利用探讨
杂种优势利用是鱼类配套系育种的重要课题之一，也是

鱼类优异种质资源聚合利用的基础，准确预测杂种优势对加

快配套系选育进程具有重要意义。一般而言，杂种优势大小

与相互杂交的２个亲本群体间的遗传差异直接相关。亲本群
体之间的遗传差异越大，杂交后代就越可能获得杂种优势。

亲本群体之间的遗传距离是衡量亲本间遗传差异的一个重要

指标，遗传距离越大，杂交后代的杂种优势就越强［３４］。在本

研究中，对于３个选育群体而言，群体间 Ｋｉｍｕｒａ双参数遗传
距离显示，Ａ群体与Ｃ群体间遗传距离最大，为０．００４７００，Ａ
群体和Ｂ群体间的遗传距离最小，为０．００４０３９。由此可以预
测，Ａ群体与Ｃ群体进行群体间杂交可能获得较明显的杂种
优势，然而Ａ群体和 Ｂ群体间杂交后代的杂种优势可能较
小。以上结果为团头鲂选育群体优异种质资源的聚合利用提

供了参考。
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新疆某规模化驴场奶驴乳房炎的临床及实验室诊断
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　　摘要：为查明导致新疆某规模化驴场奶驴乳房炎的主要致病菌及其发病原因，首先进行了现场流行病学调查，后
对２０头奶驴（１３头患乳房炎、７头健康）的血常规进行检测，并无菌采集１３头临床型奶驴乳房炎的奶样，采用常规微
生物学方法进行病原菌的分离鉴定及药敏试验。研究结果表明，本次乳房炎的发生与奶驴营养不良和养殖环境差息

息相关，其中乳房炎组与健康组相比，血红蛋白、红细胞、淋巴细胞、粒细胞比例等均有所下降，其余指标变化不明显。

同时，从乳汁中共分离鉴定到１６株细菌，其中大肠杆菌１３株，链球菌３株；药敏试验结果表明，大肠杆菌对链霉素、恩
诺沙星、氟苯尼考的敏感率都在７５％以上，对β－内酰胺类药物耐药率在６０％以上；链球菌对青霉素、氨苄西林、氟苯
尼考的敏感率都在６０％以上，但对恩诺沙星耐药率达到１００％。研究结果揭示，尽管关于奶驴乳房炎发病率的报道较
少，但通过本次试验发现，在生产环节中各种细菌对奶驴乳房炎的威胁不容小觑，且本次分离到的病原菌已经表现出

比较严重的耐药性。
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　　乳房炎是奶牛和奶山羊的常见高发病，产奶驴也有发生，
以乳房发热、肿胀、疼痛、乳汁不通为主［１］。驴乳房炎，主要

是由于驴乳腺受微生物、物理、化学和环境等因素刺激从而产

生的一类炎症反应。驴和其他马属动物一样，哺乳期能产奶，

奶驴泌乳期一般可达到７～８个月，驴的产乳量：驴产奶因品
种不同标准不一，产后１．５～４个月处于高产期，日单产最高
可达３．５～４．０ｋｇ，平均１．５～１．８ｋｇ［２］。驴奶具有较高的开
发利用价值，Ｍａｌａｃａｒｎｅ等发现驴奶具有极高的营养价值，其

主要成分与人奶非常相近，可作为人乳的替代品，同时还具有

较高的药用价值，《本草纲目》中记载：“驴乳，气味甘，冷利，

无毒，热频饮之可治气郁，解小儿热毒，不生痘疹”［３］。因此，

驴乳房炎不仅对养殖户造成严重的经济损失，更对动物性食

品安全与畜牧行业的发展造成了巨大的安全隐患。

２０１８年６月，新疆某规模化驴场在采集驴奶时发现驴奶
出现异常，其中有１３头驴出现典型乳房炎症状，奶汁呈絮状，
黄褐色泛黑。驴乳房炎给驴场带来了奶产量和奶质量降低、

驴奶的废弃，甚至患驴的淘汰等较大的经济损失。本研究对

该规模化驴场中病驴进行驴乳房炎致病菌的分离鉴定，并对

这１３头采样驴和７头健康驴进行血细胞成分分析测定，旨在
明确引起驴乳房炎的主要病原菌种类，并探讨乳房炎患驴和

健康驴血细胞成分的关系。
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