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　　摘要：肠道微生物是抗生素抗性基因（ＡＲＧｓ）的储存库，为明确ＡＲＧｓ在鱼肠道微生物中的组成特征，本研究以养
殖鳗鲡为研究对象，利用高通量测序技术及功能宏基因组学分析方法对鳗鲡肠道微生物 ＡＲＧｓ的种类和丰度进行了
探究。研究结果显示，养殖鳗鲡肠道微生物主要由厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、梭杆菌门（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变形菌门
（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）组成，比对抗性基因数据库共注释得到２５４种 ＡＲＧｓ基因，分别归属于２４
类抗性类型，其中高丰度的抗性类型为多肽类抗生素、多重耐药、氟喹诺酮类、四环素类和β－内酰胺类。以上结果表
明，在鳗鲡养殖过程中，出现耐多肽类抗生素、氟喹诺酮类、四环素类、β－内酰胺类以及多重耐药病原菌的机会相对较
高。本研究为抗生素在鳗鲡养殖过程中合理使用提供参考依据，同时也显示宏基因组测序技术在检测鱼肠道 ＡＲＧｓ
的可行性和优越性。
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　　中国是水产养殖大国，水产养殖产量占世界养
殖总产量的７０％左右，位居世界第一［１］。近年来，

随着集约化水产养殖的迅速发展，水产养殖中的病

害问题特别是细菌性病害在密集型的养殖体系中

发病率极高，导致抗生素被大量过度使用。虽然抗

生素具有杀菌、促进生长等作用，但长期重复使用

或过度使用不仅会降低抗生素的药效，还有可能诱

导产生一系列携带抗生素抗性基因（ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓ，ＡＲＧｓ）的耐药性菌株［２］。ＡＲＧｓ作
为一项新型环境污染物在２００６年被明确提出［３］，成

为一个全球性的环境热点问题，由此而产生的潜在

生态风险也日益引起各国政府和研究者的广泛

关注。

水产养殖鱼类肠道和粪便内有耐药菌和 ＡＲＧｓ
检出的报道已屡见不鲜［４］。动物肠道本身就是细

菌生长繁殖的重要场所，肠道内共生着大量的已知

和未知的微生物，环境中抗生素的选择压力容易诱

导其内在或外源ＡＲＧｓ通过质粒接合转移等方式传
递给肠道内的大量敏感菌群变成新的耐药菌，因此

鱼类肠道是ＡＲＧｓ定植和转移的一个非常理想的微
环境［５］。研究人员认为，鱼肠道为 ＡＲＧｓ的转移和
扩散提供了安全而稳定的场所可能是 ＡＲＧｓ能够在
水环境中长期稳定存在的重要原因［６］。因此，明确

养殖鱼体肠道菌群中 ＡＲＧｓ的污染特征，对水产养
殖环境ＡＲＧｓ的污染评价及生态安全管理具有重要
的作用。

传统研究环境ＡＲＧｓ的方法主要是通过耐药菌
的培养，以及ＡＲＧｓ的 ＰＣＲ和定量 ＰＣＲ筛选等，通
过这些方法研究人员已经从不同环境介质中分离

和鉴定了大量的ＡＲＧｓ，阐释了不同ＡＲＧｓ的作用机
制［７］。但传统的研究分析方法具有一定的限制性，

如大多的微生物不可培养、ＰＣＲ结果的真实程度取
决于设计引物的序列等，因此很难得到环境中微生

物抗生素抗性基因组的全面和详细的信息。近年

来，基于功能的宏基因组筛选和基于高通量测序为

基础的宏基因组测序分析技术与方法的发展为研

究环境抗生素抗性基因组的生态、起源、进化和传

播机制提供了强有力的工具［８－９］。Ｌｏｏｆｔ等［１０］和

Ｘｉｏｎｇ等［１１］对猪和肉鸡肠道微生物组的高通量宏基

因组测序分析，使我们对猪和鸡的肠道微生物组所

蕴藏ＡＲＧｓ的广度和深度都有了更进一步的理解，
同时为微环境下ＡＲＧｓ的传播和流动提供了有力的
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证据。然而与陆生脊椎动物相比，水生动物所处生

态环境更为复杂，其肠道微生物具有更丰富的多样

性和复杂性，受环境条件和随机因子的影响，使得

鱼类肠道微生物比陆地动物更具动态性，直至目前

鱼类肠道微生物 ＡＲＧｓ组的相关性研究也鲜见
报道。

鳗鲡（Ａｎｇｕｉｌｌａｓｐ．）是中国出口创汇最多的水
产养殖品种之一，年产值超百亿元，是目前单项农

产品中创汇最多的品种之一。鳗鲡在人工养殖过

程中疾病时有发生，其中细菌性疾病的危害最为严

重，常造成重大的经济损失。明确 ＡＲＧｓ在鳗鲡肠
道微生物中的组成特征，可以为指导鳗鲡养殖抗菌

药物的合理使用提供必要的理论依据，对水产动物

源病害防控具有重要的应用价值。本项目拟以养

殖鳗鲡为研究对象，运用高通量测序技术及功能宏

基因组学分析方法，确定鳗鲡肠道微生物中 ＡＲＧｓ
的种类和丰度，为鳗鲡的健康养殖、病害防控以及

水生态环境调控参考依据。

１　材料与方法

１．１　样品采集
２０１９年３月 １２日，选取福清鳗鲡养殖区的 ３

个典型养鳗场作为采样点，每个养鳗场随机网捕３
条鳗鲡，体质量２００～３００ｇ，送回实验室。将采集的
鳗鲡头尾固定，表面采用７５％乙醇消毒９０ｓ，使用
无菌去离子水冲洗３次，将每条鳗鲡用无菌刀解剖，
取其肠道，立即放入含１５ｍＬＰＢＳ缓冲液、１ｍＬ茶
树油和２０ｇ石榴石（０．７ｍｍ）的无菌５０ｍＬ离心管
中，用一次性无菌研杵压碎肠道，在涡流振荡器中

以１５００ｒ／ｍｉｎ的速度振荡５ｍｉｎ使其均匀化。将
匀浆混合物依次通过１００、２０、１１和８μｍ的滤膜过
滤，去除宿主细胞，再经过０．２２μｍ滤膜富集微生
物，收集的肠道微生物滤膜储存在 －８０℃下，以提
取其总基因组ＤＮＡ。
１．２　主要试剂

７５％乙醇、ＰＢＳ缓冲液、无菌研杵，购自生工生
物工程（上海）股份有限公司；茶树油、石榴石，购自

德国Ｑｉａｇｅｎ公司；１００、２０、１１、８和０．２２μｍ的滤膜，
购自美国 Ｍｉｌｌｉｐｏｒｅ公司；ＰｏｗｅｒＷａｔｅｒＤＮＡＩｓｏｌａｔｉｏｎ
Ｋｉｔ试剂盒，购自美国ＭＯＢＩＯ公司。
１．３　ＤＮＡ提取与纯化

取收集好的鳗鲡肠道微生物滤膜，采用

ＰｏｗｅｒＷａｔｅｒＤＮＡＩｓｏｌａｔｉｏｎＫｉｔ试剂盒提取总基因组

ＤＮＡ，具体提取方法参考试剂盒说明书。提取的基
因组ＤＮＡ样品用Ｑｕｂｉｔ２．０核酸蛋白定量仪进行定
量，然后放置在－８０℃下保存直至使用。
１．４　Ｉｌｌｕｍｉｎａ测序及高通量数据处理

为达到测序要求的 ＤＮＡ阈含量，将９个 ＤＮＡ
样品混合，由上海美吉生物公司采用 ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑ
２５００测序平台进行宏基因组测序。高通量测序原
始数据先采用ｆａｓｔｐ软件进行质控去除接头序列、低
质量碱基、Ｎ碱基及长度过短序列，利用 Ｍｅｇａｈｉｔ与
Ｎｅｗｂｌｅｒ软件对质控数据进行多重混合拼接组装，使
用ＭｅｔａＧｅｎｅ软件对拼接结果中的Ｃｏｎｔｉｇｓ进行ＯＲＦ
预测，采用 ＣＤ－ＨＩＴ软件进行聚类（默认参数为：
９５％ ｉｄｅｎｔｉｔｙ、９０％ ｃｏｖｅｒａｇｅ），每个类取最长的基因
作为代表序列，构建非冗余基因集，使用ＢＬＡＳＴＰ软
件将非冗余基因集与 ＮＲ数据库进行比对（比对参
数设置期望值ｅ－ｖａｌｕｅ为１ｅ－５），并通过 ＮＲ库对
应的分类学信息数据库获得物种注释结果，然后使

用物种对应的基因丰度总和计算该物种的丰度，从

而构建相应分类学水平上的丰度表，将数据上传

ＡＲＤＢ数据库（ｈｔｔｐ：／／ａｒｄｂ．ｃｂｃｂ．ｕｍｄ．ｅｄｕ／）进行比
对（比对参数设置期望值 ｅ－ｖａｌｕｅ为１ｅ－５），获得
基因对应的抗生素抗性功能注释信息；将数据上传

ＣＡＲＤ数据库（ｈｔｔｐ：／／ａｒｐｃａｒｄ．ｍｃｍａｓｔｅｒ．ｃａ／）进行
比对（比对参数设置期望值 ｅ－ｖａｌｕｅ为１ｅ－５），获
得基因对应的抗生素抗性功能注释信息，综合

ＣＡＲＤ和 ＡＲＤＢ的注释结果，绘制鳗鲡肠道微生物
基因组抗性基因图谱。

２　结果与分析

２．１　高通量测序序列数据分析
鳗鲡肠道微生物基因组 ＤＮＡ样品经宏基因组

测序共得到原始序列（Ｒａｗｒｅａｄｓ）５０８３９０２６条，质
控后的有效序列（ｃｅａｎｒｅａｄｓ）５０３５５０２４条，占原始
序列的９９．４５％。混合拼接后得到 Ｃｏｎｔｉｇｓ６５０４８
条序列，Ｎ５０为４０４ｂｐ；经过基因预测得到 ＯＲＦｓ的
序列条数为４０６３３１，通过聚类构建了２００２６０个基
因的非冗余基因集。

２．２　鳗鲡肠道菌群结构和多样性分析
利用ＢＬＡＳＴＰ将非冗余基因集与 ＮＲ数据库比

对进行物种分类注释，共得到７１个门水平、１４７个
纲水平、３７３个目水平、６８６个科水平和１４７３个属
水平和４０９４个种水平的物种，其中注释为真细菌、
病毒、古细菌、真核生物以及未分类物种的序列数
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分别占总注释序列数的９６．１３％、０．１７％、０．０４％、
３．６４％和０．０２％。从注释结果中可知真核生物的
序列数比例仅为３．６４％，说明本研究提取的鳗鲡肠
道微生物基因组ＤＮＡ样品基本清除了宿主ＤＮＡ。

从门水平上看，鳗鲡肠道微生物的优势菌群主

要 由 厚 壁 菌 门 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、梭 杆 菌 门

（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和拟杆菌
门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）组成，其丰度分别占物种注释序列
总数的５０．６１％、２９．３１％、１４．４８％和１．２３％，除此
之外的其他门类的细菌在鳗鲡肠道样品中的丰度

均较低（图１）。从属水平上看，鳗鲡肠道微生物中
相对丰度在 １％以上的细菌属主要有乳球菌属
Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ（４６．４９％）、鲸 杆 菌 属 Ｃｅｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
（２８２７％）、邻单胞菌属 Ｐｌｅｓｉｏｍｏｎａｓ（１１．５９％）、气
单胞菌属Ａｅｒｏｍｏｎａｓ（１．１１％）（图２）。上述结果使
我们对鳗鲡肠道菌群多样性以及优势菌群结构组

成有了更全面的认识。

２．３　鳗鲡肠道微生物基因组抗性基因分析结果
将鳗鲡肠道微生物基因组数据上传 ＣＡＲＤ数

据库进行 ＡＲＧｓ的预测和注释。结果显示，鳗鲡肠
道微生物基因组在 ＣＡＲＤ抗性基因数据库中共预
测得到６６９８５２条ＡＲＧｓ序列，分别属于２３５个不同

的ＡＲＧｓ。不同抗性数据库的侧重点不同，所收录
的ＡＲＧｓ序列数目、标准以及注释结果的筛选标准
也不相同，导致不同数据比对和注释结果也不尽相

同［１２］。基因组数据上传ＡＲＤＢ抗性基因数据库，共
注释得到２７７３６条 ＡＲＧｓ序列，得到４０种 ＡＲＧｓ。
本研究综合ＣＡＲＤ和 ＡＲＤＢ的注释结果，对鳗鲡肠
道微生物的抗性基因类型进行了统计分析，结果见

表１。
由表１可知，鳗鲡肠道微生物中共存在 ＡＲＧｓ

基因２５４种，归属于２４类抗性类型。具体包括６１
种多重耐药基因、４６种多肽类抗生素 ＡＲＧｓ、３１种
氟喹诺酮类ＡＲＧｓ、２３种四环素类 ＡＲＧｓ、２５种 β－
内酰胺类 ＡＲＧｓ、６种大环内酯类 ＡＲＧｓ、９种林可酰
胺类ＡＲＧｓ、４种利福平类 ＡＲＧｓ、１种 ＭｉｃｒｏｃｉｎＪ２５
ＡＲＧｓ、５种磷霉素类 ＡＲＧｓ、５种 ＥｌｆａｍｙｃｉｎＡＲＧｓ、３
种异烟肼类 ＡＲＧｓ、４种链阳霉素 ＡＡＲＧｓ、１种螺旋
霉素类ＡＲＧｓ、８种氯霉素类 ＡＲＧｓ、９种氨基糖苷类
抗生素ＡＲＧｓ、３种磺胺类 ＡＲＧｓ、１种羰基氰化物间
氯苯腙（ＣＣＣＰ）ＡＲＧｓ、１种夫西地酸类抗生素
ＡＲＧｓ、１种阿霉素 ＡＲＧｓ、４种甲氧苄啶类 ＡＲＧｓ、１
种硝基呋喃类 ＡＲＧｓ、１种莫匹罗星类 ＡＲＧｓ和１种
春雷霉素类 ＡＲＧｓ。统计结果表明，鳗鲡肠道微生
物中存在种类多样且丰富的ＡＲＧｓ库。

在ＣＡＲＤ的注释结果中，丰度最高的ＡＲＧ为氟
喹诺酮类抗性基因 ｍｆｄ，丰度最高的抗性类型为多
肽类抗生素；在 ＡＲＤＢ注释结果中，丰度最高的
ＡＲＧ为四环素类抗性基因 ｔｅｔＳ，丰度最高的抗性类
型为四环素类。综合 ＣＡＲＤ和 ＡＲＤＢ的注释结果，
鳗鲡肠道微生物ＡＲＧｓ中较高丰度的抗性类型为多
肽类抗生素、多重耐药、氟喹诺酮类、四环素类和

β－内酰胺类。表明在鳗鲡养殖过程中，出现耐多
肽类抗生素、氟喹诺酮类、四环素类、β－内酰胺类
以及多重耐药病原菌的机会相对较高。

３　讨论

环境ＡＲＧｓ的种类和丰度与细菌群落结构组成
密切相关［１３］。研究表明，不同菌种携带 ＡＲＧｓ的偏
好性不同，优势菌群对环境 ＡＲＧｓ的组成特征扮演
着重要角色［１４］。宏基因组测序方法不仅可以检测

ＡＲＧｓ的广谱特征，同时还能检测出环境微生物群
落结构组成。测序分析结果显示，鳗鲡肠道微生物

中的优势菌群由厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、梭杆菌门
（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和拟杆菌
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表１　鳗鲡肠道微生物基因组中注释的抗生素抗性基因

抗生素抗性 抗性基因
序列数（条）

ＣＡＲＤ ＡＲＤＢ

多肽类抗生素
ＳｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓａｕｒｅｕｓｒｐｏＣ、Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓｆａｅｃｉｕｍｃｌｓ、Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓａｕｒｅｕｓｃｌｓ、Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓａｕｒｅｕｓ
ｐｇｓＡｍｕｔａｔｉｏｎｓ、ｖａｎＴ、Ｄ－Ａｌａ－Ｄ－Ａｌａｌｉｇａｓｅ、ｖａｎＥ、ｖａｎＧ、ｖａｎＲＡ、ｖａｎＲＢ、ｖａｎＲＤ、ｖａｎＲＥ、ｖａｎＲＦ、
ｖａｎＲＭ、ｖａｎＳＣ、ｖａｎＳＧ、ｖａｎＳＭ、ｖａｎＨＢ、ｖａｎＨＤ、ｖａｎＨＦ、ｖａｎＨＯ、ｖａｎＹＡ、ｖａｎＴＥ、ｖａｎＴＧ、ｖａｎＴＮ、ｖａｎＷＩ、
ｖａｎＳＩ、ｖａｎＲＩ、ＢａｃｉｌｌｕｓｓｕｂｔｉｌｉｓｍｐｒＦ、ＢｒｕｃｅｌｌａｓｕｉｓｍｐｒＦ、ＣｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍｐｅｒｆｒｉｎｇｅｎｓｍｐｒＦ、Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ
ｆａｅｃｉｕｍｌｉａＲｍｕｔａｎｔ、ＥｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓｆａｅｃｉｕｍｌｉａＳｍｕｔａｎｔ、ｂａｃＡ、ｒｏｓＡ、ｒｏｓＢ、ＬｐｘＡ、ＬｐｘＣ、ＰｍｒＣ、ＰｍｒＥ、
ＰｍｒＦ、ｐｍｒＡ、ＰｍｒＢ、ＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｍｕｔａｎｔＰｈｏＰ、ＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｍｕｔａｎｔＰｈｏＱ、ｂｃｒＡ

１１９３５６ ６４３２

多重耐药 ａａｄｄ、ａｃｒＡ、ａｃｒＡ、ａｃｒＢ、ａｄｅＡ、ａｄｅＢ、ａｄｅＧ、ａｄｅＩ、ａｄｅＪ、ａｄｅＳ、ｂｌｔ、ｃｍｅＡ、ＣｄｅＡ、ｃｍｅＢ、ＣＲＰ、ｅｍｒＤ、ｅｍｒＹ、
ＥｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒａｅｒｏｇｅｎｅｓａｃｒＲｍｕｔａｔｉｏｎ、ＥｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓｆａｅｃｉｕｍａｄｅＣ、ｈｐ１１８４、ｍｄｆＡ、ｍｄｓＣ、ｍｄｔＢ、ｍｄｔＣ、
ｍｄｔＤ、ｍｄｔＦ、ｍｄｔＧ、ｍｄｔＨ、ｍｄｔＬ、ｍｅｌ、ｍｅｘＢ、ｍｅｘＦ、ｍｅｘＨ、ｍｅｘＫ、ｍｅｘＮ、ｍｅｘＱ、ｍｅｘＴ、ｍｅｘＶ、ｍｅｘＷ、
ｍｓｂＡ、ｍｓｒＣ、ｍｓｒＥ、ｍｔｒＡ、ｏｐｒＡ、ｏｐｒＮ、ｑａｃＨ、ｒｏｂＡ、ｓａｖ１８６６、ｓｍｅＤ、ｓｍｅＥ、ｓｍｅＲ、ｔｏｌＣ、ｆｙｕＡ、ＴｒｉＣ、ＥｒｍＧ、
ｃｌｂＡ、ＣＩＰａ、ａｐｈ３ｉｉｉａ、ａａｃ６ｉｅ、ｅｒｍＢ、ｅｒｍＧ

８６７５４ ６２２

氟喹诺酮类 ｏｑｘＡ、ｏｑｘＢ、ｐａｔＡ、ｐａｔＢ、ｅｍｅＡ、ＳｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓａｕｒｅｕｓｇｙｒＡ、ＳａｌｍｏｎｅｌｌａｓｅｒｏｖａｒｓｇｙｒＢ、Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａｅｎｔｅｒｉｃａ
ｇｙｒＡ、ＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉｐａｒＥ、ＳｈｉｇｅｌｌａｆｌｅｘｎｅｒｉｐａｒＣ、ＳａｌｍｏｎｅｌｌａｓｅｒｏｖａｒｓｐａｒＥ、Ｎｅｉｓｓｅｒｉａｇｏｎｏｒｒｈｏｅａｅ
ｐａｒＣ、ＵｒｅａｐｌａｓｍａｕｒｅａｌｙｔｉｃｕｍｇｙｒＢ、ＨａｅｍｏｐｈｉｌｕｓｐａｒａｉｎｆｌｕｅｎｚａｅｐａｒＣ、ＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓａｅｒｕｇｉｎｏｓａｐａｒＥ、
ＳａｌｍｏｎｅｌｌａｅｎｔｅｒｉｃａｐａｒＣ、ＣａｐｎｏｃｙｔｏｐｈａｇａｇｉｎｇｉｖａｌｉｓｇｙｒＡ、ＢａｒｔｏｎｅｌｌａｂａｃｉｌｌｉｆｏｒｍｉｓｇｙｒＡ、Ｍｏｒｇａｎｅｌｌａ
ｍｏｒｇａｎｉｉｇｙｒＢ、ＣａｍｐｙｌｏｂａｃｔｅｒｊｅｊｕｎｉｇｙｒＡ、ＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓａｅｒｕｇｉｎｏｓａｇｙｒＡ、Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ
ｇｙｒＢ ｍｕｔａｎｔ、ＳｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓａｕｒｅｕｓｐａｒＥ、ＳｈｉｇｅｌｌａｆｌｅｘｎｅｒｉｇｙｒＡ、ＱｎｒＤ２、ＱｎｒＳ９、ＱｎｒＶＣ４、ｍｆｄ、
ＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉｐａｒＣ、ＳｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓｐｎｅｕｍｏｎｉａｅｐａｒＣ、ｐｍｒＡ

８９６１６ ３８７２

四环素类 ｔｃｒ３、ｔｅｔ３５、ｔｅｔ３８、ｔｅｔ４０、ｔｅｔ４２、ｔｅｔＰＡ、ｔｅｔＥ、ｔｅｔＧ、ｔｅｔＬ、ｔｅｔＲ、ｔｅｔＸ、ｔｅｔＴ、ｔｅｔＳ、ｔｅｔＢ（Ｐ）、ｔｅｔＷ、ｒｐｓＪ、ｔｅｔＯ、ｔｅｔＱ、
ｔｅｔＭ、ｔｅｔ４４、ｔｅｔ３６、ｔｅｔ３２、ｔｅｔ３４

６０９４０ １６０８２

β－内酰胺类 ｂｌ１＿ｍｏｘ、ｂｌ２ｂ＿ｔｅｍ、ｂｌ２ａ＿１、ｂｌ２ａ＿ｉｉｉ、ＯＸＡ－１３６、ＯＸＡ－８５、ＣＡＲＢ－７、ＯＸＡ－１９２、ＭＯＸ－７、ＯＸＡ－
１２、ＴＬＡ－１、ＢｃＩＩ、ＣｃｒＡｂｅｔａ－ｌａｃｔａｍａｓｅ、ＡＣＴ－２８、ＢＬＡ１、ＴＥＭ－１３７、ＴＥＭ－１９、ｍｅｃＣ、ｍｅｃＢ、
ＳｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓｐｎｅｕｍｏｎｉａｅＰＢＰ１ａ、ＳｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓｐｎｅｕｍｏｎｉａｅＰＢＰ２ｂ、ＳｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓｐｎｅｕｍｏｎｉａｅＰＢＰ２ｘ、
ＮｅｉｓｓｅｒｉａｍｅｎｉｎｇｉｔｉｔｉｓＰＢＰ２、Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒａｅｒｏｇｅｎｅｓｏｍｐ３６ｍｕｔａｎｔｓ、ＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉｏｍｐＦｍｕｔａｎｔｓ

５９９２０ １３６

大环内脂 ＲｌｍＡ（ＩＩ）、ｏｌｅＤ、ｍｅｆＡ、ｍａｃＢ、ｃａｒＡ、ｔｌｒＣ ４８８１８ ２８

林可酰胺类 ｌｉｎＡ、ｌｎｕＡ、ｌｎｕＣ、ｓａｌＡ、ｌｍｒＢ、ｌｍｒＣ、ｌｍｒＤ、ｌｓａＡ、ｌｓａＣ ４１４６６ ７４

利福平类 ｒｉｆａｍｐｉｎｐｈｏｓｐｈｏｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ、ＭｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｌｅｐｒａｅｒｐｏＢｍｕｔａｎｔｓ、ＳｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓａｕｒｅｕｓｒｐｏＢｍｕｔａｎｔｓ、
ＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉｒｐｏＢｍｕｔａｎｔｓ

３１９６０ —

ＭｉｃｒｏｃｉｎＪ２５ ＹｏｊＩ ２６２１８ —

磷霉素 ＭｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｍｕｒＡ、ＦｏｓＣ２、ＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉｍｕｔａｎｔｍｕｒＡ、ＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉｍｕｔａｎｔＧｌｐＴ、
ＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉｍｕｔａｎｔＵｈｐＴ

２０２１８ —

Ｅｌｆａｍｙｃｉｎ ＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉＥＦ－Ｔｕｍｕｔａｎｔｓ、ＥｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓｆａｅｃｉｕｍＥＦ－Ｔｕｍｕｔａｎｔｓ、ＣｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍｄｉｆｆｉｃｉｌｅＥＦ－Ｔｕ
ｍｕｔａｎｔｓ、ＰｌａｎｏｂｉｓｐｏｒａｒｏｓｅａＥＦ－Ｔｕｍｕｔａｎｔｓ、ＳｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｃｉｎｎａｍｏｎｅｕｓＥＦ－Ｔｕｍｕｔａｎｔｓ

１６２８０ —

异烟肼类 Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｋａｓＡ ｍｕｔａｎｔ、Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｎｄｈｍｕｔａｎｔ、Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｋａｔＧｍｕｔａｔｉｏｎｓ

１４７４２ —

链阳霉素Ａ ｖｇａＡＬＣ、ｖｇａＢ、ｖｇａＤ、ｖｇａＥ １２８２０ —

螺旋霉素类 ｓｒｍＢ ８３８６ —

氯霉素类 ｃａｔＢ６、ｃａｔＢ８、ｃａｔＢ９、ｃａｔＤ、ｃｍｌｖ、ｃａｔＢ１０、ｃａｔａ８、ｃｍｌ＿ｅ３ ８０４８ ７４

氨基糖苷类 ａｃｒＤ、ａｄｅＲ、ｋｄｐＥ、ＡＮＴ（４′）－Ｉｂ、ＡＮＴ（６）－Ｉａ、ＡＡＣ（６′）－Ｉｅ－ＡＰＨ（２″）－Ｉａ、ＡＰＨ（３′）－ＩＩＩａ、
ＭｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｒｐｓＬｍｕｔａｔｉｏｎｓ、ＭｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｔｌｙＡｍｕｔａｔｉｏｎｓ

７９９４ １３２

磺胺类 ＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉｍｕｔａｎｔｆｏｌＰ、ＳｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓｐｙｏｇｅｎｅｓｆｏｌＰｍｕｔａｎｔｓ、ｓｕｌ１ ４９２０ ５２

羰基氰化物间氯苯

腙（ＣＣＣＰ）
ｅｍｒＢ ３８８０ —

夫西地酸类 ｆｕｓＢ ２９９２ —

阿霉素类 ｄｒｒＡ １６５６ —

甲氧苄啶类 ｄｆｒＣ、ｄｆｒＧ、ｄｆｒＥ、ｄｆｒＡ３ １６３０ ２０

硝基呋喃类 ＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉｎｆｓＡｍｕｔａｔｉｏｎｓ １００８ —

莫匹罗星类 ＢｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｉｎｔｒｉｎｓｉｃｉｌｅＳ ２３０ —

春雷霉素类 ｋｓｇａ — ２１２
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门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）组成，这个结果与之前笔者所在课
题组采用１６ＳｒＲＮＡ基因高通量测序分析得到的优
势菌群［１５］是一致的，说明本研究的宏基因组测序结

果可靠性较高。但２种研究方法得到的优势菌群的
分布比例有较大差异，分析原因可能是不同的鳗鲡

肠道样本的微生物菌群丰度本身就存在较大差异，

同时也可能与不同基因组１６ＳｒＲＮＡ基因的ＰＣＲ扩
增的特异性有关。此外，鳗鲡肠道的优势菌门和优

势菌属与已知斑马鱼［１６］、草鱼［１７］和虹鳟鱼［１８］的肠

道优势菌群结果相似，说明鱼类肠道微生物的种类

结构相似。

从ＡＲＧｓ注释结果可知，本研究共在鳗鲡肠道
中检测出２５４种ＡＲＧｓ，发现了许多在鱼类肠道未曾
报道过的ＡＲＧｓ，如 ｔｌｒＣ、ＹｏｊＩ、ｅｍｒＢ等。导致这些基
因未曾报道的原因可能是由于这些基因的宿主（耐

药菌）难以培养或是用于扩增这些基因的引物难以

设计，这也进一步说明宏基因组测序分析方法比传

统方法更能全面的检测出样品中的 ＡＲＧｓ［１９］。
Ｔａｍｍｉｎｅｎ等在６年未使用过抗生素的水产养殖场
中仍检测到３种编码四环素的ＡＲＧｓ［２０］。本研究在
鳗鲡肠道中，同样检测出了氯霉素类、硝基呋喃类、

磺胺类、β－内酰胺类以及人用抗生素等多种禁用
渔药的ＡＲＧｓ，由此可以说明水产养殖场已经成为
环境中 ＡＲＧｓ的储存库。某些 ＡＲＧｓ一旦转移到病
原菌中，将使鱼病治疗面临更多的新挑战，同时肠

道中的细菌密度极高又极大地增加了基因横向转

移的风险，这些 ＡＲＧｓ可能通过多种途径（如食物
链）最终传递到人体中。

鳗鲡肠道微生物中丰度最高的抗性类型为多

肽类抗生素、多重耐药、氟喹诺酮类、四环素类和

β－内酰胺类。多肽类抗生素、氟喹诺酮类、四环素
类和β－内酰胺类均为水产养殖中常用的动保产
品，尤其是多肽类抗生素，由于其添加在饲料中不

影响适口性，对水产动物具有促生长、提高饲料转

化率的效果，常常作为饲料添加剂广泛使用，大多

数的种类都没有残留限量要求［２１］。在鳗鲡肠道中，

检测出多重耐药基因６１种，在ＣＡＲＤ数据库比对结
果中，这些多重耐药基因占 ＡＲＧｓ基因总数的
１２９５％，基因的多重耐药性已经在许多研究中被证
实［１９］。抗生素的使用及残留的环境选择压力与抗

生素抗性的产生密切相关［３］。鳗鲡肠道中检测出

丰度较高种类繁多的多重耐药基因可能与鳗鲡环

境中使用的多种抗生素造成的微生物选择压力或

者细菌之间 ＡＲＧｓ的交换有关［２２］。由此可知，水产

养殖中抗生素的滥用和过度使用状况不容乐观。

本研究采用宏基因组测序分析技术明确了鳗鲡肠

道中ＡＲＧｓ的污染特征，可以为指导鳗鲡养殖抗菌
药物的监管提供必要的参考依据，对水产动物源病

害防控具有重要的应用价值，同时也表明宏基因组

测序技术检测ＡＲＧｓ具有的可行性和优越性。

参考文献：

［１］张骞月，赵婉婉，吴　伟．水产养殖环境中抗生素抗性基因污染

及其研究进展［Ｊ］．中国农业科技导报，２０１５，１７（６）：１２５－１３４．

［２］李云莉，高权新，张晨捷，等．养殖水域抗生素抗性基因污染的研

究概况与展望［Ｊ］．海洋渔业，２０１７，３９（３）：３５１－３６０．

［３］ＰｒｕｄｅｎＡ，ＰｅｉＲＴ，ＳｔｏｒｔｅｂｏｏｍＨ，ｅｔａｌ．Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓ

ａｓｅｍｅｒｇｉｎｇｃｏｎｔａｍｉｎａｎｔｓ：ｓｔｕｄｉｅｓｉｎ ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｃｏｌｏｒａｄｏ［Ｊ］．

ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＳｃｉｅｎｃｅ＆Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００６，４０（２３）：７４４５－７４５０．

［４］ＢｕｄｉａｔｉＴ，ＲｕｓｕｌＧ，Ｗａｎ－ＡｂｄｕｌｌａｈＮＷ，ｅｔａｌ．Ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅ，

ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｎｄｐｌａｓｍｉｄｐｒｏｆｉｌｉｎｇｏｆＳａｌｍｏｎｅｌｌａｉｎｃａｔｆｉｓｈ

（Ｃｌａｒｉａｓｇａｒｉｅｐｉｎｕｓ）ａｎｄｔｉｌａｐｉａ（Ｔｉｌａｐｉａｍｏｓｓａｍｂｉｃａ）ｏｂｔａｉｎｅｄｆｒｏｍ

ｗｅｔｍａｒｋｅｔｓａｎｄｐｏｎｄｓｉｎＭａｌａｙｓｉａ［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，２０１３，３７２／

３７３／３７４／３７５：１２７－１３２．

［５］ＶａｎＲｅｅｎｅｎＣＡ，ＤｉｃｋｓＬＭ．Ｈｏｒｉｚｏｎｔａｌｇｅｎｅｔｒａｎｓｆｅｒａｍｏｎｇｓｔ

ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｌａｃｔｉｃａｃｉｄｂａｃｔｅｒｉａａｎｄｏｔｈｅｒｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ：ｗｈａｔａｒｅ

ｔｈｅｐｏｓｓｉｂｉｌｉｔｉｅｓ？ａｒｅｖｉｅｗ［Ｊ］．ＡｒｃｈｉｖｅｓｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１１，１９３

（３）：１５７－１６８．

［６］付佳伦．细菌耐药基因在斑马鱼体内定植、转移规律及机制研究

［Ｄ］．北京：中国人民解放军军事医学科学院，２０１７．

［７］田宝玉，马荣琴．环境微生物的抗生素抗性和抗性组［Ｊ］．中国

生物工程杂志，２０１５，３５（１０）：１０８－１１４．

［８］ＧｕｐｔａＳＫ，ＰａｄｍａｎａｂｈａｎＢＲ，ＤｉｅｎｅＳＭ，ｅｔａｌ．ＡＲＧ－ＡＮＮＯＴ，ａ

ｎｅｗｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｔｏｏｌｔｏｄｉｓｃｏｖｅｒａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓｉｎ

ｂａｃｔｅｒｉａｌｇｅｎｏｍｅｓ［Ｊ］．ＡｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌＡｇｅｎｔｓａｎｄＣｈｅｍｏｔｈｅｒａｐｙ，

２０１４，５８（１）：２１２－２２０．

［９］ＧｉｂｓｏｎＭ Ｋ，ＦｏｒｓｂｅｒｇＫＪ，ＤａｎｔａｓＧ．Ｉｍｐｒｏｖｅｄａｎｎｏｔａｔｉｏｎｏｆ

ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｓｒｅｖｅａｌｓｍｉｃｒｏｂｉａｌｒｅｓｉｓｔｏｍｅｓｃｌｕｓｔｅｒ

ｂｙｅｃｏｌｏｇｙ［Ｊ］．ＴｈｅＩＳＭＥＪｏｕｒｎａｌ，２０１５，９（１）：２０７－２１６．

［１０］ＬｏｏｆｔＴＴ，ＡｌｌｅｎＨＫ，ＢａｙｌｅｓＤＯ，ｅｔａｌ．Ｉｎ－ｆｅｅｄａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｅｆｆｅｃｔｓ

ｏｎｔｈｅｓｗｉｎｅｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌ

ＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓ，２０１２，１０９（５）：１６９１－１６９６．

［１１］ＸｉｏｎｇＷ，ＷａｎｇＹＬ，ＳｕｎＹＸ，ｅｔａｌ．Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ－ｍｅｄｉａｔｅｄｃｈａｎｇｅｓ

ｉｎｔｈｅｆｅｃａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｏｆｂｒｏｉｌｅｒｃｈｉｃｋｅｎｓｄｅｆｉｎｅｔｈｅｉｎｃｉｄｅｎｃｅｏｆ

ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓ［Ｊ］．Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ，２０１８，６（１）：３４．

［１２］田容川，黄　薇．鸡肠道大肠杆菌多抗菌株Ｃ２０耐药性基因的

预测和分析［Ｊ］．福建农业学报，２０１７，３２（９）：９３２－９３８．

［１３］ＧｕｏＪＨ，ＬｉＪ，ＣｈｅｎＨ，ｅｔａｌ．Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃａｎａｌｙｓｉｓｒｅｖｅａｌｓ

ｗａｓｔｅｗａｔｅｒｔｒｅａｔｍｅｎｔｐｌａｎｔｓａｓｈｏｔｓｐｏｔｓｏｆａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓ

ａｎｄＭｏｂｉｌｅｇｅｎｅｔｉｃｅｌｅｍｅｎｔｓ［Ｊ］．ＷａｔｅｒＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１７，１２３：

４６８－４７８．　

［１４］ＷａｎｇＪＨ，ＬｕＪ，ＺｈａｎｇＹＸ，ｅｔａｌ．Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆ

ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓｉｎｃｏａｓｔａｌｉｎｄｕｓｔｒｉａｌｍａｒｉｃｕｌｔｕｒｅｓｙｓｔｅｍｓ

—１６—江苏农业科学　２０２０年第４８卷第２１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
　　［Ｊ］．ＢｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１８，２５３：２３５－２４３．

［１５］ＨｕａｎｇＷ，ＣｈｅｎｇＺ，ＬｅｉＳｈａｏＮａｎ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ，

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ａｎｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｉｎｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ

Ｅｕｒｏｐｅａｎｅｅｌ（ＡｎｇｕｉｌｌａＡｎｇｕｉｌｌａ）［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄ

Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１８，１０２（９）：４１４３－４１５７．

［１６］ＲｏｅｓｅｌｅｒｓＧ，ＭｉｔｔｇｅＥＫ，ＳｔｅｐｈｅｎｓＷＺ，ｅｔａｌ．Ｅｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒａｃｏｒｅ

ｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｉｎｔｈｅｚｅｂｒａｆｉｓｈ［Ｊ］．ＴｈｅＩＳＭＥＪｏｕｒｎａｌ，２０１１，５

（１０）：１５９５－１６０８．

［１７］ＷｕＳ，ＷａｎｇＧｕｉｔａｎｇ，ＡｎｇｅｒｔＥＲ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ，ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ａｎｄ

ｏｒｉｇｉｎｏｆｔｈｅｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｉｎｇｒａｓｓｃａｒｐｉｎｔｅｓｔｉｎｅ［Ｊ］．ＰＬｏＳ

Ｏｎｅ，２０１２，７（２）：ｅ３０４４０．

［１８］ＷｏｎｇＳ，ＷａｌｄｒｏｐＴ，ＳｕｍｍｅｒｆｅｌｔＳ，ｅｔａｌ．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅｄｒａｉｎｂｏｗ

ｔｒｏｕｔ（Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｍｙｋｉｓｓ） ｐｏｓｓｅｓｓａｌａｒｇｅｃｏｒｅｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ

ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｔｈａｔｉｓｒｅｓｉｓｔａｎｔｔｏｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｄｉｅｔａｎｄｒｅａｒｉｎｇｄｅｎｓｉｔｙ

［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１３，７９（１６）：

４９７４－４９８４．　

［１９］赵　帝，徐在言，吴山功，等．草鱼肠道微生物抗生素抗性基因

研究［Ｊ］．水生态学杂志，２０１９，４０（６）：１１１－１１６．

［２０］ＴａｍｍｉｎｅｎＭ，ＫａｒｋｍａｎＡ，ＬｈｍｕｓＡ，ｅｔａｌ．Ｔｅｔｒａｃｙｃｌｉｎｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｇｅｎｅｓｐｅｒｓｉｓｔａｔａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅｆａｒｍｓｉｎｔｈｅａｂｓｅｎｃｅｏｆｓｅｌｅｃｔｉｏｎ

ｐｒｅｓｓｕｒｅ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＳｃｉｅｎｃｅ＆Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１１，４５（２）：

３８６－３９１．

［２１］陈奕彬，胡　娟，杨宪宽，等．抗菌肽在水产养殖中的应用研究

进展［Ｊ］．饲料工业，２０１５，３６（１２）：３６－３９．

［２２］鲁　曦．低剂量抗生素刺激条件下耐药基因水平传播的机制研

究［Ｄ］．广州：华南理工大学，２０１２：３－５．

邓宽平，杨秀伟，杨胜伟，等．基于ＳＳＲ标记的树莓资源遗传多样性分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０２０，４８（２１）：６２－６７．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２０．２１．０１１

基于 ＳＳＲ标记的树莓资源遗传多样性分析
邓宽平１，杨秀伟１，杨胜伟１，杨选辉１，张永刚１，陈荣辉２，徐德林２

（１．遵义市农业科学研究院，贵州遵义５６３０００；２．遵义医科大学，贵州遵义５６３０９９）

　　摘要：为探索树莓种内个体之间和不同树莓品种间的遗传特性，应用 ＳＳＲ标记开展树莓的遗传多样性分析。对
引进、收集的树莓种质资源进行基因组ＤＮＡ提取，然后应用ＰＣＲ扩增和ＰＡＧＥ电泳检测筛选材料间的多态性ＳＳＲ标
记，利用ＮＴｓｙｓ２．１０ｅ软件进行遗传多样性分析。结果表明，从７５对 ＳＳＲ标记中筛选出２２对多态性良好的标记引
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作者简介：邓宽平（１９７６—），男，贵州遵义人，硕士，副研究员，研究方

向为中药材资源保存评价利用。Ｅ－ｍａｉｌ：ｄｋｐ２００３＠１２６．ｃｏｍ。

通信作者：杨胜伟，硕士，农艺师，研究方向为药用植物遗传育种及生

理生化。Ｅ－ｍａｉｌ：１０６０２９９３３０＠ｑｑ．ｃｏｍ。

　　树莓（ＲｕｂｕｓｃｏｒｃｈｏｒｉｆｏｌｉｕｓＬ．），别称悬钩子、托
盘、马林等，为蔷薇科（Ｒｏｓａｃｅａｅ）树莓属（Ｒｕｂｕｓ，别
称悬钩子属）的多年生灌木浆果类植物，其果实具

有外观鲜艳、口感细腻、风味芳香等特点，除用作生

食果品外，还可加工制成果酱、果酒、果汁、果冻、果

羹及蜜饯等食品。此外，树莓还是药用植物，果实、

茎、根皆可入药，主要功效为醒酒、止渴、止血、解

毒、镇痛等。树莓属植物在我国２７个省（自治区）
均有分布，并以西南地区分布最为集中，其中分布

最广泛的省份是贵州省、云南省、四川省、广西壮族

自治区、广东省、福建省，其次为湖南省、湖北省及

西藏自治区、陕西省、甘肃省等［１－３］，且是贵州省山

地农业开发的重要经济作物。

我国约在２０世纪８０年代开始大面积栽培树
莓，但品种选育工作尚处于起步阶段，再加上树莓

育种过程中，会受到多倍体、无融合生殖、花粉不亲

和、种子发芽率低等遗传问题的影响［４－５］，树莓育种
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