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摘要：以湖北武汉和四川宜宾人工增殖放流的胭脂鱼子一代酒精浸泡鳍条样本为材料，提取完整基因组ＤＮＡ，选
用人工合成的生物素标记（ＡＡＡＧ）７探针，采用ＦＩＡＳＣＯ（ｆａｓｔｉｓｏｌａｔｉｏｎｂｙＡＦＬＰｏｆｓｅｑｕｅｎｃｅｓｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｒｅｐｅａｔｓ）磁珠
富集法构建胭脂鱼（Ｍｙｘｏｃｙｐｒｉｎｕｓａｓｉａｔｉｃｕｓ）微卫星富集文库。以ＭｓｅＩ－Ｎ引物组和设计合成的微卫星核心序列引
物（ＡＡＡＧ）５，用双引物ＰＣＲ法筛选含有微卫星的阳性克隆，从５４个阳性克隆中共获得２２个微卫星序列，其中完
美型（ｐｅｒｆｅｃｔ）共１５个（占６８．２％），非完美型（ｉｍｐｅｒｆｅｃｔ）６个（占２７．３％），混合型（ｃｏｍｐｏｕｎｄ）１个（占４５％）；
（ＡＡＡＧ／ＴＴＴＣ）ｎ序列在胭脂鱼的基因组ＤＮＡ中含量非常丰富。根据微卫星侧翼序列最终设计并合成了１８对胭
脂鱼微卫星引物，经其有效性检验后，可应用于胭脂鱼遗传多样性、种群遗传结构等进一步研究及人工增殖放流

效果评估。
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　　微卫星（ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ）ＤＮＡ标记又称ＳＳＲ（ｓｉｍ
ｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ）标记或 ＳＴＲ（ｓｉｍｐｌｅｔａｎｄｅｍｒｅ
ｐｅａｔ）标记，是指以少数几个核苷酸（１～６个）为单
位多次重复的简单序列，是近年来发展起来的新一

代分子标记技术。微卫星广泛存在于真核生物及少

数原核和真核细菌的基因组中，真核生物基因组中

每隔１０～５０ｋｂ就存在１个微卫星标记。微卫星具
有多态信息含量高、等位基因数目多且重复性好、共

显性遗传、选择中性、服从孟德尔遗传规律、分析简

便等优点（ＴａｕｔｚＤ，１９８９；ＷｅｂｅｒＪＬ＆ＭａｙＰＥ，
１９８９；薛辉等，２００５），已经广泛应用于不同群体的划
分、个体间亲缘关系鉴定、品种鉴定、种群遗传多样

性分析、遗传疾病诊断、基因定位、遗传连锁图谱的

构建等研究领域（Ｂｒｏｏｋｅｔａｌ，１９９４；ＢｒｕｆｏｒｄＭＷ ＆
ＷｙｎｅＲＫ，１９９３；ＣｈｅｎＸｅｔａｌ，１９９７；Ｏ′ＣｏｎｎｅｌｌＭ＆
ＷｒｉｇｈｔＪ，１９９７；张云武和张亚平，２００１）。作为一种
极具应用价值的分子遗传标记，近年来在濒危动物

种群及保护遗传学研究中也得到越来越多的应用，

尤其在种群遗传结构分析、辅助种群调查、揭示物种

进化史等方面表现出了强大的优势（Ｈｏｕｌｄｅｎｅｔａｌ，
１９９６；Ｒｏｏｎｅｙｅｔａｌ，１９９９；黄磊和王义权，２００４）。

胭脂鱼（Ｍｙｘｏｃｙｐｒｉｎｕｓａｓｉａｔｉｃｕｓ）属鲤形目、胭脂

鱼科或称亚口鱼科、胭脂鱼属，俗称火烧鳊、黄排、燕

雀鱼等，属江湖洄游性鱼类，生活于我国长江的干支

流和附属湖泊以及闽江水系。全世界现知该科鱼类

共有１４属、８０种，绝大多数种类分布于北美洲（Ｎｏ
ａｃｋＫｅｔａｌ，１９９６；ＴｕｒｎｅｒＢＪ，１９８４），而胭脂鱼是在
我国和亚洲大陆唯一分布的单型属、种（汪松等，

１９９８）。
２０世纪７０年代之前，胭脂鱼曾经是长江上游

大型重要经济鱼类之一，在渔获物中占有较大的比

例，由于过度捕捞、水域污染、水利工程建设等人为

因素的影响，其资源量急剧下降，一些原分布地的天

然种群已经绝迹，近年来的调查表明，闽江水系已经

很难发现胭脂鱼的踪迹，长江胭脂鱼可能是现存的

中国胭脂鱼唯一的野生种群。１９９８年胭脂鱼被列
入我国重点保护野生动物名录，并被定为国家Ⅱ类
野生保护动物（张春光等，２０００）。就目前胭脂鱼所
处的环境和资源状况来看，加强长江胭脂鱼人工放

流的增殖方式将是避免其资源进一步减少，并使其

资源得以比较快地恢复与增殖的最有效途径。但人

工放流工作如果在没有考虑其物种遗传背景的情况

下进行，则具有较大的盲目性和随意性，由此带来的

人工放流个体对天然群体的遗传多样性和种群结构

的短期影响和长期效应，则急需要用可靠手段如分

子标记等加以评价。我国已有学者通过 ＲＡＰＤ、
ＰＣＲ－ＲＦＬＰ和线粒体等标记技术对中国胭脂鱼的
遗传结构进行了初步的探讨，但得到的多态性引物

较少（孙玉华等，２００２；孙玉华等，２００３；ＳｕｎＹｕｈｕａ＆
ＬｉｕＳｉｙａｎｇ，２００４；杨星等，２００６）。Ｔｒａｎａｈ等（２００１）



首次在亚口鱼类Ｄｅｌｔｉｓｔｅｓｌｕｘａｔｕｓ上获得了４属、５个
种的８２对多态微卫星引物，但孙玉华（２００４）挑选
其中１６对引物用于中国胭脂鱼群体的多样性分析，
仅３对具多态性，可见美国 Ｄｅｌｔｉｓｔｅｓｌｕｘａｔｕｓ上开发
的微卫星引物仅少数可以与中国胭脂鱼共享。因

此，建立胭脂鱼高度多态性微卫星 ＤＮＡ富集文库，
全面系统地开发中国胭脂鱼特有的微卫星引物是十

分必要的，其研究成果将不仅有助于科学地指导现

行胭脂鱼人工繁殖放流工作，还可以为水利工程造

成的阻隔和生境缩小等环境胁迫对胭脂鱼的长期生

态学效应及其物种适应机制的研究提供基础数据，

同时也对我国其它濒危水生野生动物保护的科学规

划具有借鉴意义。

１　材料和方法

１．１　实验材料和基因组ＤＮＡ的提取
本研究所用的胭脂鱼样本于２００８年４月采自

湖北省良种场和四川水产研究所人工增殖放流的子

一代，均为室温保存的无水乙醇浸泡鳍条样本。取

胭脂鱼样品的鳍条约２ｃｍ２（为了满足文库的多样
性，２个地方的样本混合在一起处理），在ＥＰ管中将
样本尽量剪碎，向管中加入１ｍＬ细胞裂解液，再加
入５０μＬ的１０％ＳＤＳ（终浓度为０．５％），加入６μＬ
的蛋白酶Ｋ（终浓度为１００μｇ／ｍＬ），混匀后于５５℃
水浴中消化至完全。用平衡酚抽提至界面无蛋白残

余，再用氯仿异戊醇抽提２次以去除残留的酚。吸
出最后一次抽提的上清液，加入２倍体积的１００％
冰冻乙醇，反复摇动以沉淀 ＤＮＡ后，再分别用７０％
乙醇和１００％乙醇洗涤２次，最终将其溶于 ＴＥ８．０
中，－２０℃保存。
１．２　胭脂鱼微卫星富集文库的构建

富集文库的构建按 Ｚａｎｅ等（２００２）描述的 ＦＩ
ＡＳＣＯ（ｆａｓｔｉｓｏｌａｔｉｏｎｂｙＡＦＬＰｏｆｓｅｑｕｅｎｃｅｓｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ
ｒｅｐｅａｔｓ）方法进行，在一定量的胭脂鱼基因组 ＤＮＡ
中加入限制性内切酶 ＭｓｅＩ于３７℃水浴进行酶切消
化，选２００～８００ｂｐ的酶切片段，在 Ｔ４连接酶的作
用下，加上 Ｏｌｉｇｏ－ＭｓｅＩ人工接头（ＯｌｉｇｏＡ：５′－
ＴＡＣＴＣＡＧＧＡＣＴＣＡＴ－３′和 ＯｌｉｇｏＢ：５′－ＧＡＣＧＡＴ
ＧＡＧＴＣＣＴＧＡＧ－３′的复性产物）；１０倍稀释的连接
反应液在１１个循环扩增后，其产物再与杂交缓冲液
及生物素探（ＡＡＡＧ）７混匀后，于９５℃变性１５ｍｉｎ，
再于水浴６０℃杂交２ｈ、５８℃杂交１ｈ和５６℃下杂
交３０ｍｉｎ，取出室温冷却后，加入磁珠进行杂交，经
过非特异性和特异性洗脱后，得到溶解于 ＴＥ８．０的

目的洗脱片段；通过精制和扩增后，得到的微卫星富

集片段连接到Ｐｒｏｍｅｇａ公司提供的ｐＧＥＭ－ＴＶｅｃｔｏｒ
ＳｙｓｔｅｍⅠ载体，最后转化到大肠杆菌感受态细胞中，
涂布于已添加 Ｘ－ｇａ１的氨苄青霉素 ＬＢ平板上，
３７℃培养过夜；用无菌的牙签挑取白色单菌落，接入
１．５ｍＬ离心管，以２００ｒ／ｍｉｎ于３７℃恒温振荡器中
振荡培养过夜后，－７０℃超低温保藏备用，最终建立
ＡＡＡＧ／ＴＴＴＣ重复的微卫星富集文库。
１．３　ＰＣＲ法筛选含微卫星序列的阳性克隆及测序

用ＭｓｅＩ－Ｎ引物序列［５′－ＧＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＡＧ
ＴＡＡＮ－３′（Ｎ＝Ａ，Ｔ，Ｃ，Ｇ）］及探针（ＡＡＡＧ）５作
引物，以文库中菌液作模板，进行ＰＣＲ扩增，出现２
条或２条以上扩增带的克隆，则有可能含有重复序
列的微卫星。含有微卫星的阳性克隆用 ＡＢＩ
３７３０ＤＮＡＳｅｑｕｅｎｃｅｒ（ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓ）测序仪测
序，测序中使用的引物和反应试剂分别是 Ｍ１３＋通
用引物和ＢｉｇＤｙｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ（Ｖｅｒｓｉｏｎ３．０，Ｐｅｒｋｉｎ－
ＥｌｍｅｒＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓ）。对于含有较好重复片断
的序列，用 Ｍ１３－引物从另外一段进行测序，并将
正反向测序结果进行拼接，以确保序列的准确性。

１．４　微卫星引物的设计和合成
使用软件 ＴＲＦ（ｔａｎｄｅｍ ｒｅｐｅａｔｆｉｎｄｅｒ，ｖｅｒｓｉｏｎ

３２１；Ｂｅｎｓｏｎ，１９９９）和ＳＳＲＨｕｎｔｅｒ１．３，从得到的测序
结果中查找出含有重复单元的微卫星序列，分析微

卫星特征并将序列提交至ＧｅｎＢａｎｋ做Ｂｌａｓｔ，判断本
研究所分离出来的微卫星座位是否与从其它鱼类分

离的结果属同一座位；然后根据微卫星序列两端足

够长的侧翼序列，用在线引物设计软件 Ｐｒｉｍｅｒ３（ｖ．
０．４．０）、Ｐｒｅｍｉｅｒｐｒｉｍｅｒ５．０和Ｏｌｉｇｏ６设计引物。经
过软件设计得到的微卫星引物由上海生工合成

（ＰＡＧＥ纯化，５ＯＤ）。合成好的引物用灭菌双蒸水
溶解并稀释成终浓度为２０μＭ的溶液，置于 －２０℃
保存备用。

２　结果与分析

２．１　胭脂鱼基因组ＤＮＡ的大小
所取样本为浸泡于无水乙醇中的胭脂鱼新鲜鳍

条，可见其基因组 ＤＮＡ保存完整，且在２０００ｂｐ以
上（图１）。其中，Ｍ为ｍａｒｋｅｒ，１和２分别为稀释２０
倍和５０倍胭脂鱼基因组ＤＮＡ。经分光光度计（Ｅｐ
ｐｅｎｄｏｒｆＢｉｏｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ）测定，其 Ａ２６０／Ａ２８０的比值为
１．８１，即表明ＤＮＡ纯度高，无蛋白质或者酚类物质
的影响；其Ａ２６０／Ａ２３０的比值为２．１４，即ＤＮＡ较纯净，
没有受到碳水化合物、多肽、苯酚等污染物的影响；
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其Ａ３２０的数值为０．０００，即表明为纯样品，无干扰因
子。

图１　胭脂鱼基因组ＤＮＡ
Ｆｉｇ．１　ＧｅｎｏｍｉｃＤＮＡｏｂｔａｉｎｅｄｆｒｏｍＣｈｉｎｅｓｅｓｕｃｋｅｒ

２．２　ＰＣＲ法筛选含微卫星的阳性克隆
本实验共得到５４个重组阳性克隆，用 ＭｓｅＩ－Ｎ

引物序列和微卫星核心序列引物（ＡＡＡＧ）５对其进
行２次 ＰＣＲ扩增，共筛选得到２２个含有微卫星核
心序列的ＰＣＲ阳性克隆。图２为２次 ＰＣＲ筛选电
泳对比图（Ｍ泳道为１００ｂｐＬａｄｄｅｒ），上部分为ＭｓｅＩ
－Ｎ引物扩增得到的结果，下部分为双引物同时扩
增得到的结果。由图２可知，泳道３号和６号克隆
双引物扩增的结果较单引物扩增结果均出现了新的

条带，另外，１２号克隆的２次扩增结果在上下的位
置不一致，说明３、６和１２号克隆可能含有微卫星位
点。

图２　ＰＣＲ法筛选胭脂鱼微卫星序列
Ｆｉｇ．２　ＰＣＲｓｃｒｅｅｎｉｎｇｃｌｏｎｅｓｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ
ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓｉｎＣｈｉｎｅｓｅｓｕｃｋｅｒ

２．３　阳性克隆的测序及序列分析
根据Ｗｅｂｅｒ（１９９０）提出的标准，微卫星序列总

体上可分为３类，即完美型（ｐｅｒｆｅｃｔ）、非完美型（ｉｍ
ｐｅｒｆｅｃｔ）和混合型（ｃｏｍｐｏｕｎｄ）。本实验共获得的２２
个微卫星序列按照上述标准分类，其结果为完美型

１５个，占６８．２％；非完美型６个，占２７．３％；混合型
１个，占４．５％。除１个完美型为二碱基重复、１个
混合型为四碱基重复和二碱基重复混合外，其它完

美型和非完美型的微卫星序列均为四碱基重复，且

主要为（ＡＡＡＧ）ｎ和（ＴＴＴＣ）ｎ重复（图３）。如果按
照重复单元的类型进行分类，则四碱基重复的微卫

星序列共有２１个，占总数的９５．５％；二碱基重复的
微卫星序列仅１个，占总数的４．５％；三碱基重复序
列没有在此次实验中发现。进一步分析发现，重复

次数在５～１０次的共有１６个，占７２．７％；重复次数
在１０以上的有６个，所占比例分别为２７．３％。

图３　胭脂鱼基因组中微卫星特征的重复序列
Ｆｉｇ．３　ＲｅｐｅａｔｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｎＣｈｉｎｅｓｅ
ｓｕｃｋｅｒｇｅｎｏｍｉｃｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ

２．４　微卫星引物的设计
将测序得到的２２个胭脂鱼微卫星在 ＧｅｎＢａｎｋ

上进行Ｂｌａｓｔ，没有发现与之相同的微卫星座位，表
明这２２个座位均为新的微卫星座位。其中除４个
微卫星由于侧翼序列太短而不能设计引物外，最终

选择、设计得到１８对胭脂鱼微卫星引物（表１）。

３　讨论和展望

本研究首次成功构建的胭脂鱼微卫星富集文

库，对筛选胭脂鱼特有的微卫星及开展胭脂鱼微卫

星研究具有十分重要的理论意义和实践价值。从所

获得的１８对胭脂鱼微卫星引物从中筛选出鉴别能
力较强的微卫星位点，经有效性检验后，可应用于种

质鉴定和遗传结构分析等，从而获得胭脂鱼长江种

群遗传多样性和遗传结构的本底资料，将为胭脂鱼

遗传连锁图谱的构建、辅助育种、群体遗传学分析、

基因组结构分析以及分子进化研究等提供大量的分

子标记。

物种保护之目的是尽最大可能维持种内遗传变

异水平，维持物种进化潜力。从某种意义上说，种质

资源的保护就是保护物种的遗传多样性。种内遗传

多样性或变异性愈丰富，物种对环境变化的适应能

力愈强，其进化的潜力也就愈大，有助于保护物种和

水域生态系统的多样性，或可以减慢由于适应和进

化所导致的灭绝过程。濒危动物大多是典型的小种

群，易发生遗传漂变而导致多样性丢失，因此，濒危

动物保护的关键是保护物种的遗传多样性。切实有

效的保护策略和措施的制定必须建立在对濒危物种

９０１２００９年第２期　　　　　　　　　　　杨钟等，胭脂鱼微卫星富集文库的构建及其应用前景展望



表１　胭脂鱼微卫星核心序列及其引物
Ｔａｂ．１ＭｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆｓａｎｄｒｅｌｅｖａｎｔｐｒｉｍｅｒｓｏｆＣｈｉｎｅｓｅｓｕｃｋｅｒ

克隆编号

ＣｌｏｎｅＮｏ．

核心序列

Ｃｏｒｅｒｅｐｅａｔｓｅｑｕｅｎｃｅ

引物序列（５′－３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

退火温度／℃

Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

大小／ｂｐ

Ｓｉｚｅ

ＹＺＹ１－８ （ＡＡＧＡ）３ＴＡＧＡ（ＡＡＧＡ）６
Ｆ：ＡＡＧＴＡＡＣＴＧＡＧＧＧＴＡＡＧＧ

Ｒ：ＴＣＡＣＴＡＴＣＴＣＧＧＧＧＡＴＣＴ
５４ ８１

ＹＺＹ１－１７ （ＣＴＴＴ）６
Ｆ：ＴＧＣＡＴＡＧＡＴＣＴＴＴＧＧＡＧＣＡＧＴＧ

Ｒ：ＣＧＴＡＡＴＧＴＧＡＡＧＣＧＣＡＣＧＴＡ
５８ １０６

ＹＺＹ１－２２ （ＴＴＴＣ）５
Ｆ：ＡＡＴＧＣＡＡＧＧＧＴＣＴＣＴＧＡＴＧＧ

Ｒ：ＡＡＣＡＡＴＧＴＡＧＣＡＧＧＧＡＣＴＣＴＣＡ
５８ １９４

ＹＺＹ１－２７ （ＴＴＣＴ）２（Ｔ）３（ＴＴＣＴ）１１
Ｆ：ＣＡＡＴＣＡＡＣＡＧＡＣＣＣＧＴＧＧＴＡ

Ｒ：ＴＧＡＡＣＴＡＡＴＴＣＣＣＡＡＡＧＡＧＴＧＡＧＡＧ
５８ １６５

ＹＺＹ１－２９ （ＧＴ）１３
Ｆ：ＡＣＣＡＧＴＣＡＡＴＧＧＣＧＴＣＴＡＣＣ

Ｒ：ＣＴＣＧＣＴＧＧＡＣＧＡＧＴＴＧＡＧＡＴ
６０ １８４

ＹＺＹ１－３０ （ＡＧＡＡ）８
Ｆ：ＡＧＡＧＧＣＡＧＡＡＣＡＡＣＡＡＧＧ

Ｒ：ＣＡＡＡＴＧＡＧＧＣＡＴＡＣＴＧＴＧＡ
５４ １０１

ＹＺＹ１－３６ （Ｔ）６Ｃ（Ｔ）５（ＣＴＴＴ）４ＴＴＣ（Ｔ）１２
Ｆ：ＣＣＣＡＣＡＧＡＡＡＴＡＧＣＣＣＴＧＡＧ

Ｒ：ＡＣＡＧＣＡＡＣＡＣＣＴＴＧＣＡＡＣＣ
５８ １９７

ＹＺＹ１－４５ （ＴＣＴＴ）１０
Ｆ：ＡＴＡＣＴＧＣＴＴＡＴＡＣＣＣＴＧＣＴＡ

Ｒ：ＣＣＴＴＧＡＡＡＣＡＣＣＴＣＣＴＣＴ
５４ ２０５

ＹＺＹ１－５８ （ＴＴＴＣ）５
Ｆ：ＣＧＡＡＡＡＴＣＡＴＣＣＧＧＴＣＴＴＴＣ

Ｒ：ＡＡＣＡＧＣＡＣＧＡＧＧＴＣＡＣＧＡＣＴ
５８ １６９

ＹＺＹ１－７９ （ＴＴＴＣ）９ 无 无 无

ＹＺＹ１－９５ （ＡＡＧＡ）５
Ｆ：ＧＣＴＧＣＣＴＡＡＣＡＴＣＡＣＣＴＴ

Ｒ：ＣＴＧＴＣＡＴＣＣＴＴＴＡＣＴＣＡＣＣ
５５ ９８

ＹＺＹ１－１００ （ＧＡＡＡＡ）２（Ａ）２（ＡＡＡＧ）６（Ａ）６
Ｆ：ＧＣＴＧＴＡＧＣＧＣＴＣＡＴＧＴＣＴＧＴ

Ｒ：ＣＡＧＡＣＣＡＧＣＡＧＴＧＴＧＡＴＴＣＡＡ
５９ １５１

ＹＺＹ１－１０９ （ＡＡＧＡ）５ＡＡＧＧ（ＡＡＧＡ）５
Ｆ：ＡＡＧＧＡＡＧＴＧＡＧＧＡＡＧＧＡＡＧＧＡ

Ｒ：ＧＴＴＧＡＣＡＧＴＣＧＧＧＡＡＣＣＡＴＴ
５８ ２１２

ＹＺＹ１－１１６ （ＣＴＴＴ）２ＣＴ（ＣＴＴＴ）９ 无 无 无

ＹＺＹ１－１２４ （ＡＡＡＧ）５
Ｆ：ＣＡＧＴＣＣＣＴＧＴＡＡＡＣＣＡＴＣ

Ｒ：ＴＡＣＣＴＴＴＧＴＴＣＣＴＣＴＴＣＴＣＡＴＣ
５５ ８９

ＹＺＹ１－１３３ （ＡＡＧＡ）６
Ｆ：ＣＧＡＡＧＧＴＡＡＴＧＧＣＡＴＣＡＡＴＣ

Ｒ：ＴＣＧＣＡＣＴＧＧＡＡＡＡＧＧＧＡＣＴ
５６ １２０

ＹＺＹ１－１３５ （ＧＡＡＡ）８ 无 无 无

ＹＺＹ１－１３８ （ＴＣＴＴ）９ 无 无 无

ＹＺＹ１－１４０ （ＴＣＴＴ）５（ＴＣ）２６
Ｆ：ＴＣＴＴＧＣＴＡＴＣＡＣＧＧＴＣＧＡＴＧ

Ｒ：ＧＧＧＣＴＧＴＧＣＧＡＴＡＡＡＡＣＡＡＴ
５６ ２０１

ＹＺＹ１－１４４ （ＡＧＡＡ）１１
Ｆ：ＴＣＣＧＡＣＴＣＣＴＣＴＡＴＧＧＡＴＣＴＧ

Ｒ：ＴＣＣＴＡＴＧＣＣＴＣＴＧＣＡＴＡＣＣＣ
６０ １１０

ＹＺＹ１－１５０ （ＡＧＡＡ）５
Ｆ：ＡＧＡＣＣＡＡＡＴＡＡＡＣＡＡＡＡＣ

Ｒ：ＧＧＡＧＧＧＡＧＡＡＧＣＣＡＴＡＣＴ
５１ ２９０

ＹＺＹ１－１５４ （ＣＴＴＴ）７
Ｆ：ＣＣＣＴＧＧＡＴＡＡＡＣＴＴＧＧＴＧＧＴ

Ｒ：ＣＴＴＣＡＴＧＧＡＡＧＣＴＧＡＣＣＴＧＴＴ
５８ １５０

遗传多样性水平和种群遗传结构充分了解的基础

上，否则任何物种水平上的保护活动都可能成效不

大。国内在对胭脂鱼保护遗传学和分子生态学方面

的研究有了一定的基础，但仍缺乏系统性和完整性，

尤其是缺乏长江胭脂鱼种群遗传变异的本底资料，

通过本研究所建立的胭脂鱼微卫星分子标记便可获

得这些基础数据，不仅能为进一步研究中国胭脂鱼

不同地理种群之间的遗传分化奠定基础，还将为开

展对这一珍稀濒危鱼类的遗传多样性修饰、遗传育

种和繁殖保护工作提供科学依据。

水利工程建设导致的生境破碎和阻隔效应对生

物遗传多样性和群体遗传结构的改变和影响，是近

年来在国内外广泛关注和存在争议的焦点问题。葛

洲坝枢纽工程和三峡水利枢纽建设后，胭脂鱼在坝

的上游和下游虽仍存在可自然繁殖的群体，但葛洲

坝和三峡工程的阻隔可能会影响不同群体之间的基

因交流。同时，目前长江胭脂鱼种群不能完全依靠

自然繁殖维持，而是以人工放流作为资源保护和增

殖的主要手段。鉴于中国胭脂鱼种质资源现状，在

种群复壮的过程中，应注意加强提高胭脂鱼后代群
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体的遗传多样性。但在实行人工放流的过程中，仍

有很多问题需要进一步研究解决，特别是要注意近

亲交配现象的发生，应加强种质资源的管理，保证放

流鱼苗的质量，提高种苗在野生环境下的成活率。

为避免人工繁殖过程中随机交配的盲目性，建立可

靠的遗传谱系和制定科学的繁殖策略很重要，而微

卫星高度的变异性使其在一个座位上可形成很多个

等位基因，在群体中表现出丰富的多态性，十分适用

于个体水平的亲子鉴定与交配系统等研究（ＪａｒｎｅＰ
＆ＬａｇｏｄａＰＪ，１９９６）。张亚平等（１９９５）用筛选的１０
个微卫星座位成功地对大熊猫（Ａｉｌｕｒｏｐｏｄａｍｅｌａｎｏ
ｌｅｕｃａ）进行了亲子鉴定，并澄清了２组未知的父子
关系，为饲养大熊猫遗传谱系的建立奠定了基础。

因此，在胭脂鱼人工养殖过程中，通过高度多态的微

卫星分子标记来选择遗传变异较大的个体作为亲鱼

群体，以丰富胭脂鱼后代群体的遗传多样性，这对于

合理规划人工繁殖放流工作、建立胭脂鱼全人工种

群、品种改良等都有着不可或缺的意义。
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