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摘要:选用 10个微卫星标记检测四川白鹅 、莱茵鹅的遗传多样性 。结果表明 ,10 个微卫星座位共

检出 55个等位基因 ,基因频率分布在 0.000 0 ～ 0.666 7 ,平均每对引物可检测 5.5个等位基因;四

川白鹅和莱茵鹅的平均杂合度分别为 0.6561 , 0.7010 ,平均多态信息含量为0.614 6 , 0.6522 ,表明

2个鹅群体遗传变异大 。根据基因频率推断 ,引物 CKW10 ,CKW14 ,CKW18 ,CKW21 , T TUCG5

可作为鹅产蛋 、产肉性能的辅助选择标记 。
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Abstract:In this study , the genet ic dive rsity of Sichuan goo se and Rhin goose w ere analy zed by 10

micro sat t li te DNA markers , which could pro vide info rmation fo r mo lecule marke r assistant

choice.The re sults show ed that there were 55 alleles inspected in 10 micro satellite loci.A llele f re-

quencies w ere 0.000 0-0.6667 and the ave rage number o f alleles w as 5.5.The mean heterozy-

gosi ty of Sichuan goo se and Rhin goo se w as 0.656 1 and 0.701 0 , respectively.The average value

of polymorphism info rmation content(PIC)was 0.614 6 and 0.652 2.These data indicated that

there w ere high genetic dive rsity and rich po lymo rphism existed in Sichuan goo se and Rhin goo se

populations.According to the allele f requencies ,CKW10 ,CKW14 ,CKW18 ,CKW21 and T TUCG5

may be used as the molecule marker in study ing the relativi ty to egg or meat.

Key words:Goose;Micro satellite polymorphism;Genet ics div ersity

　　四川白鹅是我国中型肉蛋型品种 ,其特点是生

长快 、产蛋量高 、繁殖力强 、产绒量高 ,是我国优良的

地方水禽品种;莱茵鹅个体大 、生长快 ,但繁殖性能

稍差 。在产蛋性能上 ,四川白鹅的产蛋数明显高于

莱茵鹅 ,而在初生重 、成年体重 、日增重等方面 ,莱茵

鹅显著高于四川白鹅 。运用现代分子技术 ,寻找出

这些优良特性的辅助分子标记 ,用于水禽的育种 ,是

现代育种的行之有效的途径之一。

微卫星 DNA 以 1 ～ 6 bp的短核苷酸为基本单

位 ,呈串联重复状 ,具有分布广而均匀 、多态性丰富 、

共显性遗传 、检测方法简便 、快捷等优点[ 1 , 2] ,目前

已被广泛应用于各种畜禽品种群体遗传结构和亲缘

关系的分析[ 3 ～ 6] ,并取得了许多有价值的研究成果。

本研究利用 PCR方法 ,对四川白鹅 、莱茵鹅的 10个

微卫星位点进行遗传多态性分析 ,并将各引物等位

基因频率及相应遗传参数进行比较 ,为鹅育种的辅
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助标记寻找奠定基础 。

1　材料和方法

1.1　材料

DNA 样来源:以江苏畜牧兽医职业技术学院实

习基地饲养的四川白鹅 、莱茵鹅为素材。采样设计

按照常洪[ 7] 关于评估遗传多样性抽样公式和样本量

的方法 ,每个品种 60只 ,公母比例为 1∶4。翅静脉

采血 , 4%EDTA 抗凝 ,离心去血浆后 ,酚氯仿提取

DNA ,于 T E中溶解 ,-20℃保存。

引物:根据前人的研究结果 ,并通过预试验筛

选获得10 对微卫星引物[ 8 ～ 10] 。所用引物均由上

海桑尼生物工程技术有限公司合成。引物信息见

表 1。

表 1　10 个微卫星引物的序列及 PCR退火温度

引物名称
引物序列(5′—3′)

上游引物 下游引物
退火温度(℃)

CKW10 F:ACATCCAG TT TGTGCTGCAT AC R:CAAAGCCCCCA TTCAAATAA TA 53

CKW12 F:CAT AAG TTCTCCCAAACAAGAGTG R:AGAAAGGGACACACAGCTAACC 53

CKW14 F:AACTGA TCCGGCAGAAAACTAA R:ACTT AGCA TGCAGCT TCACAAA 58

CKW18 F:AATG TGCTGTG TCACAT TCTCC R:CA TCAT CCAACGAT TCAGACAT 52

CKW21 F:CCCAGAACAGTGCT AGAAGAGG R:AGCGAGTCACTCCAGTACCTT C 56

CKW32 F:CAGTGCAAGT TCACCCACAG R:TCGAGAGCACTCCAT T TTGA 56

CKW49 F:TGAACACACA TGCAGACTGG R:TT TGCGAGACAGAGCCT T TT 56

TT UCG5 F:GGGTG TT T TCCAACT CAG R:CACTT TCCTT ACCTCA TCT T 55

G07 F:ACAGG TGATGCTAT TAT TACG R:CA TTCCCTAGGAACAACCTGC 53

WWX1 F:ATGGATGCTAACAAACACTC R:GT ACAAAGG TCATGGAGAAG 55

1.2　方法

1.2.1　PCR扩增　PCR 扩增体系为 25μL ,包括

10×PCR Buf fer(含 25mmol/L Mg
2+
)2.5μL 、

10mmo l/L dNT Ps 2μL 、10 pmol/μL 上 、下游引物

各 1μL 、5 U/μL rTaq酶 0.2μL 、50 ng/μL DNA 模

板1μL 、加 ddH2O 至25μL。PCR扩增条件为95℃

预变性4min;94℃50 s ,52 ～ 60℃50 s ,72℃60 s ,共

32个循环;72℃延伸 10min ,4℃保存 。

1.2.2　电泳及结果记录　先将 PCR产物在 2%琼

脂糖凝胶中电泳 ,结束后用凝胶成像系统检测扩增

结果 ,条带单一 ,位置适合 ,方可在 12%聚丙烯酰胺

凝胶中电泳进行分离 。10V/cm 电泳 11 ～ 12 h后 ,

银染显色 ,经成像后分析结果 。

1.2.3　数据统计分析　等位基因频率:微卫星呈共

显性遗传 ,通过其表现型可直接反映基因型。因此 ,

根据电泳结果可以直接判断出每一个体的基因型;

经过计算可以得出各群体在各微卫星位点上的等位

基因频率 。

杂合度(He)的计算公式为:

He =1 -∑
n

i=1
(P i)

2

其中:n为等位基因数;P i 为第 i 个等位基因的

频率 。

多态信息含量(PIC)的计算公式为:

PIC =1 -∑
k

i =1
P i

2 -∑
k-1

i=1
∑
k

j=i+1
2P i

2
P j

2

=2∑
k-1

i=1
∑
k

j=i+1

P iP j(1-P iP j)

其中:k为等位基因数目;P i 和P j 分别为第 i和

第 j个等位基因的频率。

2　结果与分析

2.1　10个微卫星座位的等位基因大小及频率

四川白鹅和莱茵鹅的 10个微卫星座位的等位

基因频率统计结果见表 2。由表 2可知 , 10个微卫

星座位共检测到 55个等位基因 ,平均等位基因数为

5.5个 ,其中 TT UCG5 的多态性最丰富 ,有 9个等

位基因;最少的也有 4 个等位基因 , 分别为

CKW10 , CKW12 , CKW14 , G07。等位基因的频率

分布在 0.000 0 ～ 0.6667 。从各微卫星基因座位的

等位基因频率来看 ,各个等位基因频率分布不均匀 ,

每个基因座位都有一种相对优势等位基因存在 ,如

CKW10位点中的 128就是该基因座位的优势等位

基因 ,在 2个鹅群体中所占比例较大 , 2个鹅群的优

势等位基因几乎一致。但是部分等位基因在不同鹅

群中所占的比例存在较大差异 , 比如 CKW10 的
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119 , 128 等位基因 , CKW14 的 210 , 213 等位基因

等 。CKW18的2 47 , CKW21的239 , 255等位基因

表 2　各群体不同微卫星位点的等位基因频率

引物 等位基因
等位基因频率

莱茵鹅 四川白鹅

CKW10 119 0.1833 0.050 0

125 0.2333 0.241 7

128 0.3750 0.541 7

132 0.2083 0.166 7

CKW12 203 0.0167 0.066 7

207 0.3833 0.208 3

211 0.5833 0.633 3

216 0.0167 0.091 7

CKW14 204 0.6083 0.666 7

210 0.2333 0.125 0

213 0.0917 0.158 3

216 0.0667 0.050 0

CKW18 232 0.3000 0.358 3

237 0.2833 0.308 3

247 0.2083 0.000 0

252 0.2083 0.066 7

262 0.0000 0.166 7

267 0.0000 0.100 0

CKW21 236 0.2583 0.450 0

239 0.0833 0.000 0

245 0.1250 0.158 3

248 0.2500 0.283 3

252 0.2250 0.108 3

255 0.0583 0.000 0

CKW32 175 0.3667 0.241 7

178 0.2167 0.275 0

181 0.2500 0.166 7

183 0.1333 0.100 0

187 0.0167 0.016 7

192 0.0083 0.083 3

201 0.0083 0.116 7

CKW49 190 0.1750 0.100 0

193 0.2083 0.233 3

196 0.1417 0.216 7

201 0.1500 0.091 7

204 0.2083 0.183 3

207 0.1167 0.175 0

G07 175 0.0417 0.158 3

183 0.5417 0.533 3

186 0.3583 0.258 3

195 0.0583 0.050 0

T TUCG5 182 0.3583 0.591 7

184 0.0083 0.066 7

188 0.0583 0.033 3

198 0.2167 0.041 7

203 0.1250 0.008 3

208 0.0833 0.025 0

218 0.0667 0.041 7

223 0.0833 0.066 7

225 0.0000 0.125 0

WWX1 153 0.2333 0.483 3

156 0.3250 0.025 0

160 0.2167 0.100 0

163 0.2167 0.383 3

172 0.0083 0.008 3

为莱茵鹅所特有 ,而 CKW18的 262 , 267 , T TUCG5

的 225等位基因为四川鹅所特有 。

2.2　微卫星基因座位的遗传参数分析

根据各个微卫星位点等位基因频率计算出各个

位点和各个鹅群体的杂合度(He)(表 3)。莱茵鹅

的平均杂合度为 0.656 1 、四川白鹅的平均杂合度为

0.701 0。

表 3　各群体不同位点的杂合度

引物 莱茵鹅 四川白鹅

CKW10 0.7279 0.6179

CKW12 0.5122 0.5426

CKW14 0.5626 0.5124

CKW18 0.7429 0.7343

CKW21 0.7942 0.6804

CKW32 0.7379 0.8074

CKW49 0.8264 0.8160

G07 0.5731 0.6213

T TUCG5 0.7872 0.6201

WWX1 0.7460 0.6088

平均值 0.7010 0.6561

　　根据各个微卫星位点等位基因频率计算出各个

位点和各个鹅群体的多态信息含量(PIC),结果见

表 4。四川白鹅和莱茵鹅的平均多态信息含量分别

为 0.614 6和 0.652 2。在被检测的 10个微卫星座

位中 , 莱茵鹅的多态信息含量以 CKW49 最高

(0.802 0), CKW12 最低(0.411 7)。四川白鹅的多

态信息含量以 CKW49 最高(0.789 5), CKW14 最

低(0.4737)。除 CKW12 、四川白鹅的 CKW14 为

中度多态基因座位外 ,其余微卫星座位在 2个鹅群

体均为高度多态性基因座位 ,表明所选择的微卫星

标记在 2个鹅群体中表现出很高的多态性 。

表 4　各群体不同位点的多态信息含量

引物 莱茵鹅 四川白鹅

CKW10 0.6902 0.5932

CKW12 0.4117 0.4963

CKW14 0.5118 0.4737

CKW18 0.6951 0.6901

CKW21 0.7630 0.6265

CKW32 0.6937 0.7821

CKW49 0.8020 0.7895

G07 0.4934 0.5638

T TUCG5 0.7610 0.5987

WWX1 0.7000 0.5319

平均值 0.6522 0.6146

3　讨论

遗传多样性的研究是探讨生物适应 、物种形成

及进化机制的基础 ,同时 ,也是保护生物学研究的核
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心之一。微卫星是由 1 ～ 6个核苷酸重复序列所构

成的核心部分和两端的侧翼序列组成。家禽微卫星

标记位点等位基因数一般在 2 ～ 20个 ,大部分是 5

～ 8个。从本研究结果来看 , 10对引物在 2个鹅群

体中共检测到 55个等位基因 , 平均等位基因数为

5.5个(最高 9个 、最少 4个),表明这些微卫星座位

具有较高的多态性。根据微卫星标记的选择标准 ,

有 4个等位基因就能较好地用于遗传分析[ 11] ,因此

可以用这些微卫星标记对四川白鹅和莱茵鹅进行进

一步研究 。从各个微卫星座位的等位基因频率来

看 ,各种等位基因分布并不均匀 ,每个位点都有一种

或几种优势等位基因存在。微卫星 DNA 的多态性

能够充分反映出物种的进化历史 ,群体中频率最高

的等位基因是该物种中最原始 、保守的 ,其余的等位

基因则是在进化过程中由于插入 、缺失等机制所形

成。一般认为这种等位基因形成模式符合逐步突变

模型 ,新等位基因通过核心序列重复数目少量增加

或减少而形成。

在微卫星标记技术中杂合度和多态信息含量是

估测群体遗传变异度的重要指标。作为遗传多样性

度量的最常用杂合度是期望杂合度 ,即从 1个基因

库中随机抽出的 1个位点的 2个拷贝为不同等位基

因的概率 。此杂合度值越大 ,群体内的遗传变异越

大
[ 12]
。多态信息含量(P IC)是衡量等位基因片段

多态性的理性指标 。在 1 个群体中 ,多态信息含量

越大 ,表明该座位杂合子比例越大 ,提供的遗传信息

越多 。本研究中 ,2个鹅群体 10个微卫星座位的多

态信息含量在 0.411 7 ～ 0.802 0 ,大多数为高度多态

性基因座位。同一微卫星座位不同鹅种间以及同一

鹅种不同微卫星座位间的多态信息含量都存在差

异。前者反映了不同鹅种间遗传多样性之间的差

异 ,而同一鹅种不同的微卫星座位之间的多态信息

含量的差异 ,是由于在自然和人为的长期选育过程

中 ,不同的微卫星座位所受的选择压力不同造成的 。

研究中发现 , 2个鹅群体在少数位点的等位基

因频率差异较大 ,部分位点为群体所特有 。而 2 个

鹅群体在产蛋和产肉性能上差异较大 ,这是否因为

两者的生产性能选择压力不同而导致频率上的差

异 ,还需进一步验证。
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