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　　摘要：为探究江浙地区不同罗氏沼虾（Ｍａｃｒｏｂｒａｃｈｉｕｍｒｏｓｅｎｂｅｒｇｉｉ）群体的遗传多样性和遗传结构，利用１６个微卫星
标记对潮丰（ＣＦ）、蓝天（ＬＴ）、源泉Ａ（ＹＱＡ）、源泉Ｂ（ＹＱＢ）、嘉丰（ＪＦ）、南太湖（ＮＴＨ）等６个江浙地区养殖群体和１
个泰国正大（ＺＤ）引进群体进行遗传变异分析。结果显示，１６个微卫星位点均为高度多态位点；７个群体均为较高的
遗传多样性，期望杂合度（Ｈｅ）和多态信息含量（ＰＩＣ）均大于０．７，遗传多样性大小排序为ＺＤ＞ＹＱＡ＞ＹＱＢ＞ＪＦ＞ＬＴ＞

ＮＴＨ＞ＣＦ；遗传分化指数（Ｆｓｔ）分析结果显示，泰国正大与江浙地区各群体间存在中等程度的遗传分化，Ｆｓｔ介于

０．１０１４５～０１２３４８之间；江浙地区群体除ＮＴＨ与ＣＦ群体间为中等程度遗传分化（Ｆｓｔ＝０．０５０９８）外，其余群体间的

遗传分化程度较低，Ｆｓｔ介于０．０１５７１～０．０４０９９之间。ＡＭＯＶＡ分析结果显示，遗传变异主要发生在个体内和群体内

个体间，群体间遗传变异仅占２．１０％。依据Ｎｅｉ’ｓ遗传距离构建的非加权组平均法（ＵＰＧＭＡ）系统进化树显示，泰国
正大群体独占一支，江浙地区６个群体聚为另一支。Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ分析结果显示，所有样本被划分为２个理论群，江浙地
区６个群体为一个集群，泰国正大群体为一个集群。该研究不但揭示了江浙地区罗氏沼虾养殖群体的遗传多样性现
状，而且也为罗氏沼虾种质资源的保护、利用以及优良品种的选育提供了参考信息。
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　　罗氏沼虾（Ｍａｃｒｏｂｒａｃｈｉｕｍｒｏｓｅｎｂｅｒｇｉｉ）别称马来
西亚大虾、泰国虾、淡水长臂大虾等，是世界上最大

的淡水虾，原产于东南亚地区，具有重要的经济价

值和营养价值［１－２］。其食性广、生长快、个体大、壳

薄体肥、肉质鲜嫩、营养丰富，因而成为广泛养殖的

淡水虾，２０１６年全球产量达２３．４万 ｔ［３－４］。罗氏沼
虾于 １９７６年由中国农业科学院首次引入我国大
陆［５］，随后在我国十多个省市自治区广泛进行养

殖，且产量不断增加，２０１８年产量达１３．３３万 ｔ［６］。
目前，我国已成为全球罗氏沼虾养殖量最多的国

家，养殖产量占世界总产量的５０％以上［７］。但在罗

氏沼虾产业迅速发展的同时也面临诸多问题，如抗

病力下降、生长速度减缓、个体质量减小、性成熟提

早等，究其原因主要在于种质资源遗传多样性的丧

失。养殖的罗氏沼虾在世代繁衍过程中，往往由于

亲本更新不及时和种群较小，而出现近亲繁殖的现

象，导致了其遗传多样性的逐渐丧失和种质的退

化［８－１０］。Ｍｉａｏ等报道了一些养殖物种因近交而产
生了遗传衰退，而这种遗传衰退已经是一个很严重
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的问题了，因为它不仅影响产量和经济效益，还影

响了衰退物种所在的自然生态系统和发展的可持

续性［１１］。遗传多样性是物种进化依赖的基础，与种

群的适应能力、生存能力及进化能力呈正相关［１２］。

准确评价种质资源的遗传多样性可以为亲本选择、

后代遗传变异和杂种优势预测提供预测指导，提高

育种效率［１３］。因此，了解现有罗氏沼虾种质资源的

遗传多样性和遗传结构对种质资源的有效保护、高

效利用，现有性状的改良，新品种的选育等都至关

重要。

微卫星（ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ）标记凭借着其在基因组
中分布广泛、多态性丰富、具有共显性、高突变率等

优点而被广泛用于群体遗传多样性检测和遗传结

构的分析［１４－１５］。目前，已有一些采用微卫星标记对

罗氏沼虾不同养殖和野生群体进行遗传多样性研

究的报道，但这些报道多数是研究我国台湾［１６］和国

外［１７－２１］罗氏沼虾群体遗传多样性的，我国大陆报道

的研究主要集中在广东和广西地区［１９－２２］的罗氏沼

虾养殖群体，而关于江苏省和浙江省的罗氏沼虾养

殖群体的报道较少，仅见于文献［１９－２１］，且群体
数量较少。江苏省和浙江省是罗氏沼虾的主要养

殖区，２０１８年这２个省的产量占全国罗氏沼虾养殖
总产量的６２％，这２个省也均是罗氏沼虾苗种的培
育基地［６］。罗氏沼虾引入我国已有４４年，这期间尽
管有多次小规模的重新引种，也有选育新品种（南

太湖２号），但多数育苗场仍然缺乏科学的选育技
术和保种措施［２０］。因此，本研究选取江苏和浙江地

区的６个养殖群体和１个泰国引进群体（作为参比
群体），利用微卫星标记对江浙和泰国群体的遗传变

异进行比较分析，旨在了解江浙地区现有罗氏沼虾种

质资源遗传多样性的现状，以期为我国罗氏沼虾种质

的保护利用和优良品种的选育提供参考信息。

１　材料与方法

１．１　试验材料与基因组ＤＮＡ的提取
试验样品分别取材于不同的罗氏沼虾养殖户，

其虾苗来源于６家育苗企业（图１）。江浙地区６个
养殖群体分别为潮丰（ＣＦ，３０尾，湖州市潮丰水产育
苗公司）、蓝天（ＬＴ，３０尾，浙江蓝天生态农业开发
有限公司）、源泉Ａ（ＹＱＡ，３０尾，湖州源泉水产有限
公司）、源泉 Ｂ（ＹＱＢ，３０尾，湖州源泉水产有限公
司）、嘉丰（ＪＦ，３０尾，扬州市嘉丰罗氏沼虾良种繁殖
有限公司）和南太湖（ＮＴＨ，３０尾，浙江南太湖淡水

水产种业有限公司），１个泰国正大引进群体（ＺＤ，
３０尾，嘉兴丰源农业科技有限公司）。每尾虾均剪
取其背部肌肉组织，放置于无水乙醇中储存。

　　取少量样品于１．５ｍＬ的离心管中，尽量剪碎，
于烘箱中烘干。加入ＨＯＭＢｕｆｆｅｒ和蛋白酶 Ｋ，摇匀
后置于５５℃摇床中消化至透明，再加入三氯甲烷抽
提、离心，将上清液转移，于－２０℃沉淀，最后漂洗、
干燥，加入双蒸水溶解。采用１％琼脂糖凝胶电泳
检测ＤＮＡ的纯度和完整性。采用紫外分光光度计
检测ＤＮＡ质量和浓度，部分稀释至５０ｎｇ／μＬ，剩余
ＤＮＡ保存于－２０℃冰箱中。
１．２　微卫星引物、ＰＣＲ扩增和ＰＣＲ样品测序

１６对引物来自文献［２０－２２］，由表１可知，引
物均由武汉天一辉远生物科技有限公司合成。

ＰＣＲ扩增体系为２５μＬ，含ＭｇＣｌ２（２５ｍｍｏｌ／Ｌ）
１．５μＬ、ｄＮＴＰ（２．５ｍｍｏｌ／Ｌ）１．０μＬ、１０×Ｂｕｆｆｅｒ
２．５μＬ、上下游引物各 １．０μＬ、ｄｄＨ２Ｏ１５．９μＬ、
ＤＮＡ２．０μＬ、ｒＴａｑ０．１μＬ。ＰＣＲ扩增程序：９５℃预
变性３ｍｉｎ；９５℃变性 ３０ｓ，５５～６５℃退火 ４０ｓ，
７２℃ 延伸３０ｓ，３５个循环；最后７２℃延伸１０ｍｉｎ。

合格的ＰＣＲ样品委托武汉天一辉远生物科技
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表１　用于罗氏沼虾微卫星扩增的引物信息

位点
引物序列

（５′→３′）
退火温度

（℃） 重复单元
等位基因大小

（ｂｐ）

ＨＱ２９２２ Ｆ：ＦＡＭ－ＴＧＡＴＡＣＴＣＧＣＴＣＣＴＣＣＡＴＡＣＧＴＣ；Ｒ：ＧＣＣＡＧＴＧＴＧＣＣＧＴＡＡＴＡＡＡＴＣＡＧ ６４ （ＧＴ）ｎ ２３４～３０４

ＨＱ２９２４ Ｆ：ＦＡＭ－ＧＡＴＣＣＣＡＣＧＣＴＧＡＣＴＣＴＡＧＴＡＡＴＧ；Ｒ：ＣＧＡＴＧＧＴＡＴＴＴＴＣＴＧＧＣＴＧＴＡＣＧ ６４ （ＡＧ）ｎ １５９～２１９

ＨＱ２９２９ Ｆ：ＦＡＭ－ＣＡＧＣＴＣＴＡＡＣＣＴＧＡＴＴＧＡＡＡＧＡＣ；Ｒ：ＧＣＡＧＧＣＡＴＴＡＴＣＧＴＴＡＣＴＴＣＴＣＣ ５５ （ＣＴ）ｎ ２３２～２６２

ＨＱ２９３０ Ｆ：ＦＡＭ－ＧＡＡＧＡＣＡＡＴＣＧＧＣＡＡＣＧＡＡＡＡＴＡ；Ｒ：ＴＣＡＧＧＧＴＧＴＡＧＴＣＴＣＴＣＧＴＴＣＴＧ ６５ （ＧＡ）ｎ ２２３～２７９

ＨＱ２９３１ Ｆ：ＨＥＸ－ＧＧＧＡＧＣＡＴＴＴＣＡＧＡＡＣＡＣＧＡＡＡＣ；Ｒ：ＡＣＡＣＡＧＡＣＡＣＧＧＴＡＡＣＧＡＡＣＡＣＡ ５５ （ＴＧ）ｎ ２２２～２４４

ＨＱ２９３３ Ｆ：ＦＡＭ－ＧＣＣＴＣＧＡＡＣＣＧＡＴＴＴＣＧＴＣＴＡＣ；Ｒ：ＧＡＣＴＴＣＴＣＡＡＧＧＧＣＴＧＧＧＴＡＡＴＧ ６５ （ＧＡ）ｎ １８４～２３４

ＨＱ２９３４ Ｆ：ＨＥＸ－ＴＴＣＣＴＧＴＧＴＧＡＡＴＧＴＴＧＡＧＡＴＧＣ；Ｒ：ＧＡＧＡＡＣＴＴＴＣＧＧＴＴＴＡＣＣＣＴＴＣＣ ５７．６ （ＴＧ）ｎ ２２２～２６２

ＥＭＲ８１ Ｆ：ＦＡＭ－ＧＧＡＡＣＣＡＧＴＧＡＡＡＡＡＧＣＡＡＴＧＡ；Ｒ：ＧＧＧＧＴＧＣＡＴＴＣＡＡＡＡＡＴＡＧＧＴ ５８ （ＣＴ）ｎ ２４２～３０６

ＥＭＲ８５ Ｆ：ＦＡＭ－ＧＡＣＧＧＡＣＡＧＡＣＡＴＴＣＡＴＴＡＧＣＣ；Ｒ：ＡＴＴＣＡＣＣＣＣＡＣＡＣＴＴＴＧＡＣＡＴＴ ５８ （ＡＧ）ｎ ２１１～２６５

Ｍｂｒ－５ Ｆ：ＦＡＭ－ＣＡＡＧＧＣＴＣＧＴＧＴＣＴＣＴＴＧＴＴＴＣ；Ｒ：ＧＣＴＴＧＴＡＣＴＴＧＴＴＣＡＧＣＴＴＴＴＧＣ ６２ （ＡＧ）ｎ ２７４～３２２

ＨＱ２９２３ Ｆ：ＨＥＸ－ＧＣＴＧＧＴＡＧＡＡＴＧＴＣＧＴＣＡＡＣＡＧＧ；Ｒ：ＴＧＧＣＴＴＴＡＧＴＧＡＡＡＡＴＧＧＣＴＡＴＡＣ ６４ （ＴＣ）ｎ １７８～３０２

ＨＱ２９２８ Ｆ：ＨＥＸ－ＧＣＴＣＡＴＴＣＣＧＴＣＣＴＡＣＡＴＴＣＣＴＣ；Ｒ：ＧＧＧＴＡＣＴＴＡＴＣＣＣＴＣＣＣＡＴＴＧＣ ６４ （ＡＧ）ｎ １８５～２６５

ＨＱ２９３２ Ｆ：ＦＡＭ－ＧＧＴＣＣＴＡＴＣＡＧＣＣＡＴＣＣＡＴＣＴＧ；Ｒ：ＣＴＣＴＣＣＣＡＡＡＡＣＣＧＡＡＡＴＣＴＡＣＣ ５５ （ＧＡ）ｎ ２４３～３１１

Ｍｂｒ－３ Ｆ：ＦＡＭ－ＣＡＡＣＴＣＴＡＴＧＴＴＴＣＧＧＣＡＴＴＴＧＧ；Ｒ：ＧＧＧＧＡＡＴＴＴＴＡＣＣＧＡＴＧＴＴＴＣＴＧ ６２ （ＡＧ）ｎ ２２７～２８５

Ｍｂｒ－２ Ｆ：ＨＥＸ－ＴＴＣＣＣＧＡＣＣＡＡＴＴＴＣＴＣＴＴＴＣＴＣ；Ｒ：ＧＧＣＡＡＡＡＡＴＧＡＴＣＴＴＧＧＡＴＴＣＡＣ ６０ （ＧＴ）ｎ ２９９～３４１

ＥＭＲ－３１Ｂ Ｆ：ＦＡＭ－ＧＣＴＧＴＧＣＴＣＣＡＡＡＡＴＣＴＣＴＣＴＣ；Ｒ：ＣＴＣＡＣＣＣＡＴＡＣＴＴＧＡＣＡＡＣＧＡＣ ５８ （ＣＡ）ｎ １９６～２５４

有限公司进行测序分析。

１．３　数据统计和分析
利用ＰｏｐＧｅｎｅ１．３２软件计算等位基因数（Ｎａ）、

有效等位基因数（Ｎｅ）、Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数（Ｉ）、观测
杂合度（Ｈｏ）、期望杂合度（Ｈｅ）、Ｎｅｉ氏遗传距离、遗
传相似度、近交系数（Ｆｉｓ）、基因流（Ｎｍ）

［２３］；采用

Ｃｅｒｖｕｓ３．０软件进行多态信息含量（ＰＩＣ）的计
算［２４］。根据Ｎｅｉ氏遗传距离用 ＭＥＧＡ４．０软件来
构建群体间聚类图［２５］。采用Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．５软件进行
群体间遗传分化指数（Ｆｓｔ）计算和分子方差分析
（ＡＭＯＶＡ）［２６］。采用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２３１软件分析群体
遗传结构［２７］，利用在线软件（ｈｔｔｐ：／／ｃｌｕｍｐａｋ．ｔａｕ．
ａｃ．ｉｌ／）得出最佳的理论群体数（Ｋ值），并绘制群体
遗传结构图。

１．４　试验时间和地点
试验于２０１８年７月开始，２０１９年 １２月结束。

试验地点为中国水产科学研究院水生动物繁育与

营养重点实验室。

２　结果与分析

２．１　微卫星位点的多态性分析
由微卫星位点多样性统计结果（表２）可知，１６

个位点共检测出３２３个等位基因（Ｎａ），Ｎａ为１０～
２９个，每个位点平均有 ２０个。Ｎｅ为 ２．６１１５～

１２４３１６个，平均值为７．９３９３个。Ｎａ与Ｎｅ数值相
差较大，说明群体中等位基因分布不均匀。Ｉ为
１３７６０～２．７３８２，平均值为２．２７６５，Ｉ值较大，说明
群体的遗传多样性高。Ｈｏ为０．３２９７～１．００００，平
均值为０６５０２。Ｈｅ为０．６１８６～０．９２１８，平均值为
０．８３４７。１６个位点中有１３个位点的 Ｈｏ低于 Ｈｅ，
说明群体内自交率较高。ＰＩＣ为０．５３９７～０．８７２４，
平均值为０．７７６１。根据Ｂｏｔｓｔｅｉｎ等划分标准，１６个
位点的ＰＩＣ均高于０．５，为高度多态性［２８］。Ｆ检验
数据显示，有４个位点的Ｆｉｓ为负值，其余１２个为正
值，说明近交程度高。根据 Ｗｒｉｇｈｔ建议，有６个位
点的遗传分化很小（Ｆｓｔ＜０．０５），有１０个位点的遗
传分化为中等（０．０５＜Ｆｓｔ＜０．１５）

［２９］。每个位点的

基因流值都大于１，平均值为３．７９２１。
２．２　罗氏沼虾７个群体多态性分析

７个群体的遗传多样性。由表３可知，７个群体的
Ｎａ介于９．６２５０～１２．１８７５之间，Ｎｅ介于５．０７８１～
７２６１２之间，Ｉ介于１．７７０６～２．１４８４之间，Ｈｏ介
于０．６２１４～０．７０２８之间，Ｈｅ介于 ０．７６４４～
０．８５９６之间，ＰＩＣ介于０．７４４３～０．８２５８之间。泰
国正大群体的遗传多样性参数均高于江浙地区的６
个罗氏沼虾群体，ＣＦ群体的各参数均为最小。Ｎｅ、Ｉ
和ＰＩＣ在７个群体内趋势一致，表现为ＺＤ＞ＹＱＡ＞
ＹＱＢ＞ＪＦ＞ＬＴ＞ＮＴＨ＞ＣＦ。７个群体的多态信息含

—７４—江苏农业科学　２０２１年第４９卷第６期



表２　微卫星位点遗传多样性参数和基因流估计

位点
等位基因

数量（个）

有效等位基因

数量（个）

Ｓｈａｎｎｏｎ
指数

观测杂合度 期望杂合度
多态信息

含量
近交系数

遗传分化

指数
基因流

ＨＱ２９３１ １０ ３．２４７８ １．４３２５ ０．６６１７ ０．６９３８ ０．５９８１ －０．０７８９ ０．１１４６ １．９３０８

ＨＱ２９３４ １０ ３．０５８４ １．３７６０ ０．５２４５ ０．６７４７ ０．６２０７ ０．１９５５ ０．０３２１ ７．５３７９

ＨＱ２９３０ １９ ２．６９７３ １．３７６０ ０．４３１５ ０．６３０９ ０．５７１６ ０．２２０２ ０．１３２８ １．６３２６

ＥＭＲ８１ ２３ １２．４３１６ ２．７２９２ ０．５０２４ ０．９２１８ ０．８５９７ ０．４１９８ ０．０６６９ ４．１４６９

ＨＱ２９２２ ２５ ８．１３６８ ２．５１２７ ０．６０５９ ０．８７９３ ０．８１１６ ０．２６０４ ０．０６７８ ３．４３４７

ＥＭＲ－３１Ｂ ２５ ９．３４５２ ２．５３５１ ０．３２９７ ０．８９５５ ０．８４０１ ０．６０７３ ０．０５２５ ４．５１０６

ＥＭＲ８５ ２１ ８．４５１０ ２．３７１３ ０．６４６５ ０．８８３９ ０．８２８１ ０．２２１１ ０．０５９４ ３．９５８４

ＨＱ２９２４ ２１ ８．４２５２ ２．４７９１ ０．６８０６ ０．８８３６ ０．８３４９ ０．１８２７ ０．０５４５ ４．３３４７

Ｍｂｒ－２ １４ ２．６１１５ １．４５７４ ０．３７１９ ０．６１８６ ０．５３９７ ０．３１３７ ０．１３１０ １．６５８１

ＨＱ２９３３ １８ １０．４１１８ ２．５２６２ ０．９９５０ ０．９０６２ ０．８７０３ －０．１３７３ ０．０３２１ ７．５４２８

ＨＱ２９２９ １９ ９．８２４０ ２．４４０８ １．００００ ０．９００４ ０．８５２３ －０．１６７１ ０．０４６３ ５．１４７６

ＨＱ２９２３ ２９ ９．３９００ ２．７１４７ ０．６０４１ ０．８９５８ ０．８１８０ ０．２６７８ ０．０６７３ ３．４６２９

ＨＱ２９２８ ２６ １１．５９１０ ２．７３８２ ０．８３５１ ０．９１６１ ０．８５０９ ０．０２３０ ０．０５９１ ３．９８２７

ＨＱ２９３２ ２４ １２．２６１９ ２．７２６０ ０．６８０２ ０．９２０８ ０．８７２４ ０．２３２７ ０．０３７８ ６．３６４７

Ｍｂｒ－５ ２１ ８．７９４１ ２．５４２１ ０．９０６４ ０．８８８５ ０．８３８６ －０．０７１４ ０．０４７１ ５．０５８７

Ｍｂｒ－３ １８ ６．３５１１ ２．１３９１ ０．６２７７ ０．８４４８ ０．８１０９ ０．２１８８ ０．０４５４ ５．２５８４

平均值 ２０．１８７５ ７．９３９３ ２．２７６５ ０．６５０２ ０．８３４７ ０．７７６１ ０．１６７６ ０．０６１８ ３．７９２１

表３　罗氏沼虾７个群体的遗传多样性

群体 等位基因数（个） 有效等位基因数（个） Ｓｈａｎｎｏｎ指数 观测杂合度 期望杂合度 多态信息含量

潮丰 ９．６２５０ ５．０７８１ １．７７０６ ０．６２１４ ０．７６４４ ０．７４４３

蓝天 ９．６２５０ ５．４２１６ １．８３９８ ０．６４９１ ０．７９８９ ０．７７５４

源泉Ｂ １１．３１２５ ６．３７１２ １．９４８８ ０．６４７８ ０．７９７８ ０．７７８６

源泉Ａ １１．０６２５ ６．６９０４ １．９７０４ ０．６７３７ ０．８０４４ ０．７７８８

嘉丰 １０．８１２５ ６．０４００ １．８９７７ ０．６４６３ ０．７８５９ ０．７７６４

南太湖 ９．８１２５ ５．２８３９ １．７９６９ ０．６２０１ ０．７６８６ ０．７５４３

泰国正大 １２．１８７５ ７．２６１２ ２．１４８４ ０．７０２８ ０．８５９６ ０．８２５８

平均值 １０．６３３９ ６．０２０９ １．９１０４ ０．６５１６ ０．７９７１ ０．７７６２

量均高于０．７，说明该研究的７个群体有丰富的遗
传多样性。

２．３　群体间遗传分化与遗传距离的分析
由表４可知，群体间遗传分化，泰国正大与所有

群体间的Ｆｓｔ介于０．１０１４５～０．１２３４８之间，为中等
程度的遗传分化（０．０５＜Ｆｓｔ＜０．１５）；ＮＴＨ与 ＣＦ间
的Ｆｓｔ为０．０５０９８，为中等程度的遗传分化（０．０５＜
Ｆｓｔ＜０．１５）。其余所有群体间的Ｆｓｔ介于０．０１５７１～
００４０９９之间，为轻微程度的遗传分化（Ｆｓｔ＜０．０５）。
由表５可知，分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）遗传变异主
要存在于个体内和群体内个体间，分别占总变异的

６７４７％、２１７５％，而来自群体间的遗传分化仅占
２．１０％。
　　由表６可知，７个罗氏沼虾群体的遗传距离介

于０．０９５０～１．０２７４之间，ＣＦ和 ＺＤ群体遗传距离
最远，为１．０２７４，遗传相似度最低，为０．３５７９。ＬＴ
和ＣＦ群体遗传距离最小，为０．０９５０，遗传相似度
最大，为０．９０９４。由图２可知，为根据Ｎｅｉｓ遗传距
离构建的非加权组平均法（ＵＰＧＭＡ）聚类树，此树分
为２支：泰国正大群体独占一支，江浙地区的群体聚
为一支。江浙地区的群体这一支又分为２支：ＮＴＨ
群体为一支，其余群体为一支（此支又分为２支：ＣＦ
与ＬＴ聚为一支，ＹＱＢ、ＪＦ和ＹＱＡ聚为一支）。
２．４　群体遗传结构分析

将Ｂｕｒｎｉｎ运算长度设置为１０００００，Ｋ值预设为
１～７，每个 Ｋ值重复１０次，在 Ｋ＝２时，ＤｅｌｔａＫ最
大，即所有参试个体最佳分组为２个理论群。由图
３可知，在Ｋ＝２的情况下，江浙地区的６个群体为

—８４— 江苏农业科学　２０２１年第４９卷第６期



表４　７个罗氏沼虾群体间的遗传分化指数（Ｆｓｔ）

群体 潮丰 蓝天 源泉Ｂ 源泉Ａ 嘉丰 南太湖 泰国正大

潮丰 ０．０００００

蓝天 ０．０１７２６ ０．０００００

源泉Ｂ ０．０２２３０ ０．０２１８０ ０．０００００

源泉Ａ ０．０２０９３ ０．０３１０８ ０．０１８１８ ０．０００００

嘉丰 ０．０３５６０ ０．０２６９８ ０．０１５７１ ０．０１７５１ ０．０００００

南太湖 ０．０５０９８ ０．０４０９９ ０．０３４８９ ０．０３２７７ ０．０２３９７ ０．０００００

泰国正大 ０．１２３４８ ０．１０７６８ ０．１０４４１ ０．１０２４７ ０．１０１４５ ０．１１３３８ ０．０００００

　　注：表示经１０２３次模拟检验后显示为显著（Ｐ＜０．０５）。表５同。

表５　７个罗氏沼虾群体的分子方差分析

变异来源 自由度 平方和 方差组分
百分率

（％）

组间 １ ８２．２３９ ０．６３１７３ ８．６７

群体间 ５ ８６．３０８ ０．１５２９８ ２．１０

群体内个体间 ２０３ １６４０．７６７ １．５８４１５ ２１．７５

个体内 ２１０ １０３２．０００ ４．９１４２９ ６７．４７

总变异 ４１９ ２８４１．３１４ ７．２８３１５

一个集群，泰国正大群体为一个集群。在 Ｋ＝３的
情况下，ＣＦ、ＬＴ、ＹＱＢ、ＹＱＡ和 ＪＦ聚为一群，ＮＴＨ和
ＺＤ分别独立成群。在 Ｋ＝４的情况下，ＣＦ和 ＬＴ为
一个集群，ＹＱＢ、ＪＦ和 ＹＱＡ为一个集群，ＮＴＨ和 ＺＤ
分别独立成群。

３　讨论

３．１　微卫星位点的遗传多样性
多态信息含量可体现微卫星位点的遗传变异

表６　罗氏沼虾７个群体间的遗传距离和遗传相似度

群体 潮丰 蓝天 源泉Ｂ 源泉Ａ 嘉丰 南太湖 泰国正大

潮丰 ０．９０９４ ０．８８８０ ０．８９０２ ０．８３０１ ０．７７８１ ０．３５７９

蓝天 ０．０９５０ ０．８９００ ０．８４４６ ０．８５７３ ０．８０７９ ０．３９４９

源泉Ｂ ０．１１８７ ０．１１６５ ０．８９０５ ０．８９７７ ０．８３６６ ０．４３３１

源泉Ａ ０．１１６３ ０．１６８８ ０．１１６０ ０．８９５４ ０．８４２４ ０．４５０１

嘉丰 ０．１８６２ ０．１５４０ ０．１０７９ ０．１１０５ ０．８７７９ ０．４４８７

南太湖 ０．２５０９ ０．２１３３ ０．１７８５ ０．１７１５ ０．１３０３ ０．４１１０

泰国正大 １．０２７４ ０．９２９０ ０．８３６９ ０．７９８２ ０．８０１４ ０．８８９０

　　注：对角线以上为遗传相似度，对角线以下为遗传距离。

程度，数值越大，遗传变异程度越高，即多样性越

高。该研究所用的１６个微卫星位点均为高度多态
性位点（ＰＩＣ＞０．５），每个位点平均等位基因数（Ｎａ）
为２０．１９个，与孙成飞等的研究结果［２０，２２，３０－３１］相

比，均高于这些研究的平均等位基因数，说明这些

位点可提供丰富的遗传信息，可有效地用于罗氏沼

虾群体遗传变异分析。

３．２　群体遗传多样性分析
等位基因数和期望杂合度是衡量群体遗传多

样性常用的２个参数［３２］。本研究７个群体的Ｎａ介
于９．６２５０～１２．１８７５之间，Ｈｅ介于 ０．７６４４～
０８５９６之间。Ｃｈａｒｅｏｎｔａｗｅｅ等研究了台湾 ５个养
殖群体２个野生群体的遗传多样性，认为养殖群体
和野生群体相似，且所有群体都显示出了相对较高

的遗传变异，Ｎａ介于 ７．５０～１０．６７之间，Ｈｅ介于
０６４～０．７３之间［１６］。与该报道相比，本研究中 Ｎａ
和Ｈｅ都较高。Ｓｃｈｎｅｉｄｅｒ等研究了美国、印度、以色
列和缅甸４个国家７个养殖群体和２个野生群体的
遗传多样性，缅甸野生群体的Ｎａ和Ｈｅ均为最高，印
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度野生群体的Ｎａ和Ｈｅ介于７个养殖群体值之间，９
个群体的 Ｎａ介于 ３．９６～２０．４５之间，Ｈｅ介于
０．５７９４～０９３５６之间［１７］。与该报道相比，本研究

的Ｎａ和Ｎｅ都处于中等水平。ＮｇｕｙｅｎＴｈａｎｈ等研究
了中国６个养殖群体和越南２个野生群体的遗传多
样性，其中１个野生群体的Ｎａ和Ｈｅ均为最高，另１
个野生群体的Ｎａ和Ｈｅ介于６个养殖群体值之间，８
个群体的 Ｎａ介于 ９．６６６～１２．０００之间，Ｈｅ介于
０．７８５～０．８３５之间［１９］。与该报道相比，本研究的

Ｎａ、Ｈｅ与其相似。Ｋｈａｎ等研究了孟加拉国３个野
生群体的遗传多样性，３个群体的 Ｎａ介于９．２８～
９５７之间，Ｈｅ介于０．８０４～０．８２７之间

［１８］。与该报

道相比，本研究的 Ｎａ高于其 Ｎａ、Ｈｅ。可见，与同类
研究相比，本研究７个养殖群体的 Ｎａ和 Ｈｅ相对处
于中等偏高的水平，与一些野生群体相当。当杂合

度在０．５～０．８之间即可认为该群体具有较高的多
样性［３３］，本研究７个群体的期望杂合度均在０．７以
上，故属较高的遗传多样性水平。７个群体的多态
信息含量介于０．７４４３～０．８２５８之间，均高于０．５，
也说明５个群体有丰富的遗传多样性。但是７个群
体的观测杂合度均低于期望杂合度，表明７个群体
都存在一定程度的近交现象，因而为了避免群体因

进一步近交而出现衰退现象，要及时引入外来的优

势群体、野生群体或选择杂合子较多的近缘群体进

行育种。

３．３　群体遗传分化与遗传结构分析
基因流（Ｎｍ）是不同群体间由于个体的交换而

发生基因交流的过程［３４－３５］，它最基本的作用是削弱

群体间的遗传差异。Ｗｒｉｇｈｔ认为 Ｎｍ大于１可抑制
种群间的分化，本研究１６个位点的Ｎｍ均大于１，均
值高达３．７９２１，表明群体间有较高的基因交流，遗
传分化程度较低［３６］。遗传分化指数分析结果表明，

除泰国正大群体与江浙地区所有群体间存在中等

程度的遗传分化（Ｆｓｔ在０．１０１４５～０．１２３４８之间）

外，江浙地区６个群体间遗传分化很小，即使遗传距
离最远的ＮＴＨ和ＣＦ群体间Ｆｓｔ也仅为０．０５０９８，刚
超过 ０．０５。采用 Ｅｖａｎｎｏ等人的方法进行分析计
算，得到最佳Ｋ值为２，即所有样本被划分为２个理
论群［３７］。该 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ分析结果与根据 Ｎｅｉ’ｓ遗传
距离构建的 ＵＰＧＭＡ系统树相一致，均直观表明江
浙地区的６个群体为一个集群，泰国正大群体独自
为一个集群。所以江浙地区的６个群体从遗传上讲
实为一个群体，可能是这６个群体所在的育苗公司
地理位置较近，平时存在亲虾或苗种的互相供给，

所以基因交流较多，遗传差异较小。推测它们的亲

本来源均与选育新品种南太湖２号有关。系统聚类
树分支长度表明江浙的养殖群体和引进的泰国群

体间亲缘关系相对较远，此结果与孙成飞等的研究

结果［２０］一致，据此可以考虑引入泰国群体与江浙地

区的群体进行杂交育种，以获得杂种优势。

综上，江浙地区６个罗氏沼虾养殖群体存在一
定程度的近交，群体间遗传分化很小，均拥有丰富

的遗传多态性，具有良好的选育潜力和前景，但须

及时引种。与泰国正大群体相比，江浙地区养殖群

体的遗传多态性略低。同时，ＺＤ群体与江浙地区的
６个罗氏沼虾群体的亲缘关系较远，存在中等程度
的遗传分化，因此建议在今后育种时，可考虑引入

正大的罗氏沼虾个体，以增加江浙地区种群的遗传

多态性，避免种质衰退。该研究不但揭示了江浙一

带罗氏沼虾种质资源的遗传变异现状，而且也为罗

氏沼虾育种者和生产者在罗氏沼虾种质资源保护、

优良品种选育以及生产实践上提供参考。
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