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　 　 【摘要】 　 目的　 建立封闭群实验用鹌鹑微卫星 ＤＮＡ 遗传检测方法。 方法　 通过文献检索，筛选鹌鹑微卫星

位点，利用种间转移法，在鹌鹑近缘物种—鸡和鸭筛选适合鹌鹑的微卫星 ＤＮＡ 位点。 提取鹌鹑肝组织 ＤＮＡ 作为

模板，并通过 ＰＣＲ 扩增以及琼脂糖凝胶电泳技术，对相应的位点进行筛选。 最后根据所选微卫星位点扩增情况、等
位基因数目和多态性等，筛选出适用于鹌鹑遗传质量检测的微卫星位点组合并建立检测方法。 结果　 初步确定适

用于封闭群实验用鹌鹑遗传检测的 ２３ 个微卫星位点组合。 结论　 初步建立了实验用鹌鹑的遗传质量检测方法。
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　 　 实验动物是生命科学研究和生物医药产业重

要的实验材料。 随着科学水平的升高及科研的发

展，科研人员提高了对于实验动物的质量要求。 实

验动物质量包括微生物质量和遗传质量，实验动物

遗传质量作为保证实验结果均一性和准确性的重

要因素［１］，其检测可作为有效手段以评价实验动物



遗传质量。 遗传质量检测的方法有多种，微卫星标

记技术是一项可靠且便于应用的技术。
近年来，鹌鹑作为一种实验用动物，被广泛应

用于生命科学和生物医学等领域的科学研究

中［２－５］，并且实验动物学价值较高且极具潜力。 尽

管如此，国内还没有实验用鹌鹑相关质量控制标

准，给实验动物法制化、规范化和标准化管理造成

重要的影响。 遗传质量是实验动物质量控制的重

要内容。 但是由于遗传因素对试验结果的影响具

有隐蔽性和滞后性，在实验前和实验中很难发现，
对实验结果影响更为严重。 目前，实验用鹌鹑的遗

传分析方法尚不成熟，缺少遗传标准和遗传检测方

法的研究，使得实验用鹌鹑的遗传质量没有统一的

控制标准，影响了实验用鹌鹑在医学研究及实验中

结果的准确性和稳定性［２］。
微卫星 ＤＮＡ（ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ＤＮＡ）具有丰富的多

态性，等位基因代间传递符合孟德尔遗传规律，呈
共显性遗传，并且具有重复性好、简便、快速的特

点［６］。 微卫星 ＤＮＡ 遗传标记检测法已经在大小

鼠［７－８］、长爪沙鼠［９－１０］、鸡［１１］、猪［１２］、山羊［１３］ 等实验

动物质量控制方面有良好的应用。
在微卫星 ＤＮＡ 位点的选择方面，由于研究报道

较少，没有相关的鹌鹑的微卫星位点可供参考。 因

此，我们利用种间转移法，从亲缘关系较近的物种

筛选用于鹌鹑微卫星位点［１４］，通过检索相关文献的

已知鸡、鸭的微卫星位点，对鹌鹑的基因组 ＤＮＡ 进

行 ＰＣＲ 扩增、琼脂糖电泳和测序技术筛选位点，并
根据位点的扩增情况、等位基因数目及基因的多态

性等方面挑选出适用于建立鹌鹑遗传检测的微卫

星位点组合，建立实验用鹌鹑的遗传质量检测技

术，为实验用鹌鹑的遗传质量标准和法制化管理奠

定技术基础。

１　 材料和方法

１􀆰 １　 实验动物

　 　 实验选用朝鲜龙城和迪法克 ２ 个封闭群鹌鹑群

体，购自北京德岭鹌鹑养殖场。 朝鲜龙城和迪法克

在 １９９４ 年引种自北京种禽公司，群体内采用全随机

交配方式繁殖。 随机抽取 ２ 个封闭群内 ３ 代内非近

亲的个体各 ４０ 只，４５ 日龄，雌雄各半，朝鲜龙城鹌

鹑样本体重（１５０±１０）ｇ，迪法克鹌鹑样本体重（２４０±
１０）ｇ。 动物由养殖场屠宰加工，实验所取肝样本于

－２０ ℃低温保存。 本课题动物实验经首都医科大

学动物实验及实验动物福利委员会批准 （ ＡＥＥＩ⁃
２０２３⁃１６２），所有实验做到实验动物 ３Ｒ 原则。
１􀆰 ２　 主要试剂与仪器

　 　 ６×Ｌｏａｄｉｎｇ Ｂｕｆｆｅｒ（９１５６，Ｔａｋａｒａ，大连宝生物工

程有限公司）；５０ ｂｐ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ（３５９０Ａ，Ｔａｋａｒａ，大
连宝生物工程有限公司）；Ｔｒｉｓ－饱和酚（Ｔ０２５０，北京

索莱宝科技有限公司）；蛋白酶 Ｋ（Ｐ９４６０，北京索莱

宝科技有限公司）；细胞 ／组织基因组 ＤＮＡ 提取试

剂盒（南京诺唯赞生物科技股份有限公司）。 微量

分光光度计（Ｎａｎｏｄｒｏｐ，美国）；核酸凝胶成像系统

（Ｇｅｌ ＤｏｃＴＭ ＸＲ＋，美国 Ｂｉｏ⁃ｒａｄ 公司）；ＰＣＲ⁃３０ 型核

酸电 泳 仪 （ 美 国 Ｂｉｏ⁃ｒａｄ 公 司 ）； ＰＣＲ 扩 增 仪

（ＡＬＳ１２９６ 型，美国 Ｂｉｏ⁃ｒａｄ 公司）；ＤｒｅａｍＴａｑ Ｇｒｅｅｎ
ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ （ Ｋ１０８１， 美 国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ
Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司）；微卫星及荧光标记微卫星引物、
ＳＴＲ 扫描由北京天一辉远生物科技有限公司完成。
１􀆰 ３　 实验方法

１􀆰 ３􀆰 １　 鹌鹑微卫星位点的检索

　 　 本研究利用前期筛选和本实验室获得的已知

鸡、鸭的微卫星位点［１１，１４］，随机挑选出 １００ 个位点

以供筛选。
１􀆰 ３􀆰 ２　 鹌鹑肝组织样本 ＤＮＡ 的提取

　 　 鹌鹑肝组织样本 ＤＮＡ 的提取采用细胞 ／组织基

因组 ＤＮＡ 提取试剂盒进行，基因组 ＤＮＡ 浓度和纯

度的监测通过微量分光光度计和 ０􀆰 ８％琼脂糖凝胶

电泳进行，使用双蒸水（ｄｄＨ２Ｏ）稀释所有 ＤＮＡ 样本

至浓度为 ５０ ｎｇ ／ μＬ，然后置于－２０ ℃冰箱保存。
１􀆰 ３􀆰 ３　 用 ＰＣＲ 技术和琼脂糖凝胶电泳进行位点的

初筛

　 　 本实验所选位点的 ＰＣＲ 扩增采用 ２０ μＬ 反应

体系，包括 １ μＬ 的基因组 ＤＮＡ 样品（５０ ｎｇ ／ μＬ），各
１ μＬ 的上游引物 （ １０ μｍｏｌ ／ μＬ） 和下游引物 （ １０
μｍｏｌ ／ μＬ），１０ μＬ Ｍｉｘ，补充 ７ μＬ ｄｄＨ２Ｏ。 ＰＣＲ 反应

程序设定为 ９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ，９４ ℃变性 ３０ ｓ，退火

３０ ｓ（扩增时采用梯度退火温度），７２ ℃延伸 ３０ ｓ，循
环 ３０ 次，７２ ℃ 继续延伸 ７ ｍｉｎ；扩增后，将产物于

４ ℃冰箱保存。 所筛选的微卫星位点 ＰＣＲ 扩增的

引物序列及退火温度，参考已知鸡、鸭的微卫星位

点的引物序列及退火温度。 ＰＣＲ 产物进行琼脂糖

凝胶电泳检测，每孔加样 ５ μＬ，调节电压为 １３０ Ｖ，
时间为 ７０ ｍｉｎ，拍照成像。 根据电泳结果，筛选出能

够成功扩增且条带较为清晰、无非特异性扩增的位

点 ３４ 个。
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１􀆰 ３􀆰 ４　 基因组池法筛选微卫星位点并凝练位点

组合

将每个鹌鹑样品基因组 ＤＮＡ 样品分别稀释到

５０～１００ ｎｇ ／ μＬ 后，将 ２ 个种群各 ４０ 个个体样本的

基因组 ＤＮＡ 样品混合为 ＤＮＡ 池。
琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 扩增产物，配制 ２％

琼脂糖凝胶，取扩增产物加样，设定电泳条件为电

压 ５ Ｖ ／ ｃｍ，时间 ３０ ｍｉｎ，并用凝胶成像仪器进行图

像采集和分析。 ２ 个封闭群中筛选出 ２３ 个扩增效

率高、特异性较好的微卫星位点保留。
１􀆰 ３􀆰 ５　 荧光引物扩增与 ＳＴＲ 扫描

　 　 将筛选出的扩增效率高、特异性较好的 ２３ 个微

卫星位点重新合成荧光标记引物，分别标记为

ＦＡＭ、ＨＥＸ、ＴＡＭＲＡ，荧光标记位于上游引物 ５’端。
荧光引物扩增采用 ２０ μＬ 反应体系，ＰＣＲ 反应条

件遵循最终确定的优化条件，将 ＰＣＲ 扩增产物用

ＳＴＲ 扫描仪进行扫描，３ 个微卫星位点可同时一次扫

描，且 ３ 个位点分别用 ＦＡＭ、ＨＥＸ、ＴＡＭＲＡ 进行标记，
每组 ３ 个位点片段大小间差异度应尽量大于 ５０ ｂｐ。
为进行 ＳＴＲ 扫描，将每个样品 ３ 种荧光标记扩增产物

各抽取 １ μＬ 混合，再吸取每个混合样品 １ μＬ。
１􀆰 ３􀆰 ６　 ＳＴＲ 扫描结果的统计分析

　 　 在 Ｇｅｎｅ Ｍａｒｋｅｒ 软件导入最终的扫描，读出并

记录扫描波峰扩增产物的大小及数值。 每个微卫

星位点的等位基因按片段长度大小排列并分别记

录为 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ 等，之后每个样品的基因型分

别用 ＡＡ、ＢＢ、ＣＣ、ＡＢ、ＢＣ 等字母组合来记录。 分析

出现的波形：只有一个主波，说明样本为纯合基因

型，若有两个或两个以上主波，说明样本为杂和基

因型。
１􀆰 ４　 统计学方法

　 　 将从 ＳＴＲ 扫描得到的信息转换为 ｐｏｐｇｅｎｅ ３􀆰 ２、
ＰＩＣ＿ＣＡＬＣ 软件所需格式并进一步计算观测等位基

因数、有效等位基因数、香农指数、有效杂合度和多

态性信息含量等信息。

２　 结果

２􀆰 １　 鹌鹑微卫星位点的 ＰＣＲ 初筛

　 　 将从鸡和鸭的微卫星位点中筛选的 １００ 个微卫

星位点，使用鹌鹑肝样品的基因组 ＤＮＡ 进行 ＰＣＲ
扩增后，经 ２％琼脂糖凝胶电泳检测扩增产物，根据

扩增结果初步筛选出微卫星位点 ３４ 个。 电泳结果

如图 １Ａ～１Ｇ 所示。

然后使用 ２ 个封闭群鹌鹑的 ＤＮＡ 池进行 ＰＣＲ
扩增，根据扩增结果，选择多态性较高的微卫星位

点（即电泳条带较宽，或者电泳结果显示有 ２ 条或

以上主要条带的位点，如图 １Ｈ ～ １Ｋ 所示），最终挑

选出 ２３ 个微卫星位点。
２􀆰 ２　 鹌鹑 ２３ 个微卫星位点 ＳＴＲ 扫描分析

　 　 采用 ＳＴＲ 扫描分析琼脂糖凝胶电泳筛选获得

的 ２３ 个微卫星位点，并在 Ｇｅｎｅ Ｍａｒｋｅｒ 软件中导入

最终扫描结果，读出波峰处的扩增产物长度并记

录。 每个微卫星位点分析结果详见表 １。 将波峰形

状异常或等位基因较少的位点排除，最终确定 ２３ 个

位点用于封闭群遗传检测。
以 ＣＡＵＤ０１０ 位点为例（图 ２），在朝鲜龙城群体

１ 号 ＤＮＡ 样本表现为 ２４３ ｂｐ 片段，为纯合子；在迪

法克群体 ２ 号 ＤＮＡ 样本中表现为 ２４１ ｂｐ 片段和

２４３ ｂｐ 片段，为杂合子。
２􀆰 ３　 群体遗传分析

２􀆰 ３􀆰 １　 群体位点分析

　 　 在 ｐｏｐｇｅｎｅ ３􀆰 ２ 软件中导入经 ＳＴＲ 扫描分析确

定的实验用鹌鹑的位点信息，分析实验用鹌鹑样品

在所筛选的 ２３ 个位点上的观测等位基因数、有效等

位基因数、香农指数及有效杂合度。 在朝鲜龙城和

迪法克鹌鹑 ２ 个种群中，２３ 个微卫星位点平均观测

等位基因数为 ９􀆰 ８７ 个，均表现出高度多态性，其中

观测等位基因数最高的位点是 ＡＰＨ０９，为 ２０ 个，观
测等位基因数最低的位点是 ＡＹ３１４、 ＡＤＬ２９８ 和

ＧＧＶＩＴＣ，均为 ６ 个；平均有效等位基因数为 ６􀆰 ２６
个，其中有效等位基因数最高的位点是 ＡＰＨ０９，为
９􀆰 ９６ 个，有效等位基因数最低的位点为 ＡＹ３１４，为
３􀆰 ０９ 个；平均香农指数为 １􀆰 ９７，其中香农指数最高

的位点是 ＡＰＨ０９，为 ２􀆰 ５９，香农指数最低的位点是

ＡＹ３１４，为 １􀆰 ３６，表明在封闭群中，所筛选的 ２３ 个位

点的遗传多样性差别均较大，遗传多样性较好；平
均有效杂合度为 ０􀆰 ８３，有效杂合度最高的位点是

ＡＰＨ０９， 为 ０􀆰 ９１， 有 效 杂 合 度 最 低 的 位 点 是

ＡＤＬ２９８，为 ０􀆰 ７１，表明群体中杂合度差异较大。 具

体信息详见表 ２。
２􀆰 ３􀆰 ２　 群体遗传结构分析

　 　 群体分析结果显示，朝鲜龙城和迪法克鹌鹑群

体的平均观测等位基因数分别为 ８􀆰 ０４ 和 ９􀆰 ８３；平
均有效等位基因数分别为 ５􀆰 ４９ 和 ５􀆰 ９５；平均香农

指数分别为 １􀆰 ７９ 和 １􀆰 ９６；平均有效杂合度分别为

０􀆰 ８１ 和 ０􀆰 ８３。
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注：Ａ～Ｃ：鹌鹑的鸡亲缘微卫星位点 ＰＣＲ 扩增产物的琼脂糖凝胶电泳结果；Ｄ～Ｅ：鹌鹑的鸭亲缘微卫星位点第 １ 次 ＰＣＲ 扩增产物的

琼脂糖凝胶电泳结果；Ｆ～ Ｇ：鹌鹑的鸭亲缘微卫星位点第 ２ 次 ＰＣＲ 扩增产物的琼脂糖凝胶电泳结果；Ｈ：利用鸡微卫星位点，以朝鲜

龙城鹌鹑 ＤＮＡ 池为模板进行 ＰＣＲ 扩增产物的琼脂糖凝胶电泳结果；Ｉ：利用鸡微卫星位点，以迪法克鹌鹑 ＤＮＡ 池为模板进行 ＰＣＲ 扩

增产物的琼脂糖凝胶电泳结果；Ｊ：利用鸭微卫星位点，以朝鲜龙城鹌鹑 ＤＮＡ 池为模板进行 ＰＣＲ 扩增产物的琼脂糖凝胶电泳结果；
Ｋ：利用鸭微卫星位点，以迪法克鹌鹑 ＤＮＡ 池为模板进行 ＰＣＲ 扩增产物的琼脂糖凝胶电泳结果。

图 １　 鹌鹑微卫星位点的 ＰＣＲ 初筛结果

Ｎｏｔｅ． Ａ～Ｃ， ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ’ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｏｆ ｃｈｉｃｋｅｎ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ ｏｆ ｑｕａｉｌ． Ｄ ～ Ｅ， Ｆｉｒｓｔ
ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ’ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｏｆ ｄｕｃｋ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ ｏｆ ｑｕａｉｌ． Ｆ ～ Ｇ， Ｓｅｃｏｎｄ ＰＣＲ
ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ’ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｏｆ ｄｕｃｋ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ ｏｆ ｑｕａｉｌ． Ｈ， Ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｏｆ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ＤＮＡ ｐｏｏｌ ｏｆ Ｋｏｒｅａｎ ｑｕａｉｌ ｏｎ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ｃｈｉｃｋｅｎｓ． Ｉ， Ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ
ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ＤＮＡ ｐｏｏｌ ｏｆ Ｄｉｆａｋ ｑｕａｉｌ ｏｎ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ｃｈｉｃｋｅｎｓ． Ｊ， Ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＰＣＲ
ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ＤＮＡ ｐｏｏｌ ｏｆ Ｋｏｒｅａｎ ｑｕａｉｌ ｏｎ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ｄｕｃｋｓ． Ｋ， Ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＰＣＲ
ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ＤＮＡ ｐｏｏｌ ｏｆ Ｄｉｆａｋ ｑｕａｉｌ ｏｎ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ｄｕｃｋｓ．

Ｆｉｇｕｒｅ １　 ＰＣＲ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｑｕａｉｌ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ

注：Ａ：ＣＡＵＤ０１０ 位点在朝鲜龙城群体 １ 号 ＤＮＡ 样本中表现为 ２４３ 片段，纯合子；Ｂ：ＣＡＵＤ０１０ 位点在迪法克群体 ２ 号 ＤＮＡ 样本中表现为

２４１ ｂｐ 片段和 ２４３ ｂｐ 片段，杂合子。

图 ２　 ＣＡＵＤ０１０ 位点 ＳＴＲ 检测结果示例

Ｎｏｔｅ． Ａ， ＣＡＵＤ０１０ ｌｏｃｕｓ ａｐｐｅａｒｓ ａｓ ａ ２４３ ｂｐ ｆｒａｇｍｅｎｔ， ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ， ｉｎ ｔｈｅ ＤＮＡ ｓａｍｐｌｅ ｏｆ Ｋｏｒｅａ ｑｕａｉｌ⁃１． Ｂ， ＣＡＵＤ０１０ ｌｏｃｕｓ ｉｓ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ａｓ ａ
２４１ ｂｐ ｆｒａｇｍｅｎｔ ａｎｄ ａ ２４３ ｂｐ ｆｒａｇｍｅｎｔ， ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓ， ｉｎ ｔｈｅ ＤＮＡ ｓａｍｐｌｅ ｏｆ Ｄｉｆａｋ ｑｕａｉｌ⁃２．

Ｆｉｇｕｒｅ ２　 Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｌｏｃｉ ＣＡＵＤ０１０ ｉｎ ＳＴＲ ｓｃａｎｎｉｎｇ
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表 １　 ２３ 个鹌鹑微卫星位点 ＳＴＲ 扫描结果统计
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ＳＴＲ ｓｃａｎｎｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ２３ ｑｕａｉｌ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ

序号
Ｎｏ．

位点
Ｌｏｃｉ

引物序列（５’－３’）
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５’－３’）

等位基因数目 ／ ｎ
Ａｌｌｅｌｅ ｎｕｍｂｅｒ

等位基因范围 ／ ｂｐ
Ａｌｌｅｌｅ ｒａｎｇｅ

２ ＭＣＷ０３３０ ＴＧＧＡＣＣＴＣＡＴＣＡＧＴＣＴＧＡＣＡＧ
ＡＡＴＧＴＴＣＴＣＡＴＡＧＡＧＴＴＣＣＴＧＣ

９ ３３０～３４８

４ ＡＤＬ１６６ ＴＧＣＣＡＧＣＣＣＧＴＡＡＴＣＡＴＡＧＧ
ＡＡＧＣＡＣＣＡＣＧＡＣＣＣＡＡＴＣＴＡ

７ ２１１～２２３

５ ＬＥＩ００９４ ＣＡＧＧＡＴＧＧＣＴＧＴＴＡＴＧＣＴＴＣＣＡ １６ ３１８～４４６
ＣＡＣＡＧＴＧＣＡＧＡＧＴＧＧＴＧＣＧＡ

６ ＭＣＷ００１４ ＡＡＡＡＴＡＴＴＧＧＣＴＣＴＡＧＧＡＡＣＴＧＴＣ １５ ２８３～３３１
ＡＣＣＧＧＡＡＡＴＧＡＡＧＧＴＡＡＧＡＣＴＡＧＣ

１０ ＡＤＬ０２９２ ＣＣＡＡＡＴＣＡＧＧＣＡＡＡＡＣＴＴＣＴ １３ １５１～２４３
ＡＡＡＴＧＧＣＣＴＡＡＧＧＡＴＧＡＧＧＡ

１１ ＡＤＬ０２９３ ＧＴＡＡＴＣＴＡＧＡＡＡＣＣＣＣＡＴＣＴ １２ ４２７～４４９
ＡＣＡＴＡＣＣＧＣＡＧＴＣＴＴＴＧＴＴＣ

１５ ＬＥＩ００７４ ＧＡＣＣＴＧＧＴＣＣＴＧＡＣＡＴＧＧＧＴＧ １０ ３５９～３８３
ＧＴＴＴＧＣＴＧＡＴＴＡＧＣＣＡＴＣＧＣＧ

１７ ＬＥＩ０１４１ ＣＧＣＡＴＴＴＧＡＴＧＣＡＴＡＡＣＡＣＡＴＧ ７ １５１～１６３
ＡＡＧＧＣＡＡＡＣＴＣＡＧＣＴＧＧＡＡＣＧ

２０ ＭＣＷ００８７ ＡＴＴＴＣＴＧＣＡＧＣＣＡＡＣＴＴＧＧＡＧ １０ ３３６～３５４
ＣＴＣＡＧＧＣＡＧＴＴＣＴＣＡＡＧＡＡＣＡ

２８ ＭＣＷ０４０２ ＡＣＴＧＴＧＣＣＴＡＧＧＡＣＴＡＧＣＴＧ １０ ２８９～３２９
ＣＣＴＡＡＧＴＣＴＧＧＧＣＴＣＴＴＣＴＧ

３０ ＡＤＬ２９８ ＣＡＡＧＧＣＴＧＧＧＡＴＴＧＡＴＧＡＡＡ ７ １０４～１２０
ＴＧＧＣＧＴＧＴＧＧＧＴＴＴＡＣＡＡＡＡ

３４ ＡＤＬ３２８ ＣＡＣＣＣＡＴＡＧＣＴＧＴＧＡＣＴＴＴＧ １１ ２２０～２４０
ＡＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴＧＴＧＴＡＡＣＴＧ

４５ ＳＴＭＳＧＧＨＵ２⁃１Ａ ＣＴＴＡＡＴＡＴＧＴＧＴＧＡＧＧＴＧＧＣ １２ ３９９～４２１
ＧＴＴＣＴＣＡＣＡＡＴＴＧＣＡＴＴＡＧＣ

５２ ＧＧＭＹＣ∗ ＧＡＧＣＴＡＣＧＧＡＣＧＣＴＣＣＴＴＴＧ １２ ３１８～３４０
ＧＡＧＴＡＣＴＧＣＧＡＧＣＣＧＧＡＧＣＴ

５３ ＧＧＭＹＣ ＣＧＡＧＧＣＧＣＴＣＴＧＣＧＡＧＴＴＴＡ １５ １７４～２４６
ＴＧＧＧＧＡＣＣＴＣＴＧＧＣＴＣＴＧＡＣ

５４ ＧＧＶＩＴＩＩＧ ＧＧＣＡＧＧＴＴＴＣＴＡＡＴＧＣＣＴＧＡ ９ ２７７～２９３
ＣＣＣＡＴＣＧＴＴＴＣＡＡＣＴＧＴＡＴＧ

５５ ＧＧＶＩＴＣ ＡＧＣＣＡＴＣＡＴＴＣＡＧＧＧＣＡＴＣＴ ６ ９２～１０２
ＧＡＴＧＴＣＣＴＧＡＧＴＧＡＴＧＣＴＣＡ

５９ ＣＡＵＤ００２ ＣＴＴＣＧＧＴＧＣＣＴＧＴＣＴＴＡＧＣ １１ ２３６～２５６
ＡＧＣＴＧＣＣＴＧＧＡＧＡＡＧＧＴＣＴ

６６ ＣＡＵＤ０１０ ＧＧＡＴＧＴＧＴＴＴＴＴＣＡＴＴＡＴＴＧＡＴ ８ ２３７～２５１
ＡＧＡＧＧＣＡＴＡＡＡＴＡＣＴＣＡＧＴＧ

９３ ＡＹ３１４ ＣＴＣＡＴＴＣＣＡＡＴＴＣＣＴＣＴＧＴＡ ６ １０６～１１６
ＣＡＧＣＡＴＴＡＴＴＡＴＴＴＣＡＧＡＡＧＧ

９４ ＣＭＯ２１１ ＧＧＡＴＧＴＴＧＣＣＣＣＡＣＡＴＡＴＴＴ ７ １５８～１７０
ＴＴＧＣＣＴＴＧＴＴＴＡＴＧＡＧＣＣＡＴＴ

９５ ＣＭＯ２１２ ＣＴＣＣＡＣＴＡＧＡＡＣＡＣＡＧＡＣＡＴＴ １３ ３７４～３９８
ＣＡＴＣＴＴＴＧＧＣＡＴＴＴＴＧＡＡＧ

９７ ＡＰＨ０９ ＧＧＡＴＧＴＴＧＣＣＣＣＡＣＡＴＡＴＴＴ ２０ ３０３～３８９
ＴＴＧＣＣＴＴＧＴＴＴＡＴＧＡＧＣＣＡＴＴＡ

表 ２　 实验用鹌鹑样品的遗传参数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｑｕａｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

序号
Ｎｏ．

位点
Ｌｏｃｉ

等位基因数目
Ａｌｌｅｌｅ ｎｕｍｂｅｒ

有效等位基因数目
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ

平均杂合度
Ａｖｅｒａｇｅ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｉｎｄｅｘ

多态性信息含量
ＰＩＣ

１ ＣＡＵＤ００２ ９ ５􀆰 ９４１０ ０􀆰 ８３７０ １􀆰 ９４１５ ０􀆰 ７９７９
２ ＣＡＵＤ０１０ １０ ５􀆰 ３０２４ ０􀆰 ８１６５ １􀆰 ７９９７ ０􀆰 ７５９０
３ ＡＹ３１４ ６ ３􀆰 ０９１８ ０􀆰 ６７６６ １􀆰 ３５６０ ０􀆰 ５５３８
４ ＣＭＯ２１１ ７ ４􀆰 １７８３ ０􀆰 ７６５６ １􀆰 ６２６８ ０􀆰 ６８８６
５ ＣＭＯ２１２ １０ ７􀆰 ３２０９ ０􀆰 ８６９３ ２􀆰 １２５９ ０􀆰 ８４１９
６ ＡＰＨ０９ ２０ ９􀆰 ９５６０ ０􀆰 ９０５６ ２􀆰 ５９４８ ０􀆰 ８４７８
７ ＭＣＷ０３３０ ８ ５􀆰 ７２８０ ０􀆰 ８３１０ １􀆰 ８８４２ ０􀆰 ７９３６
８ ＡＤＬ１６６ ７ ４􀆰 ５１３４ ０􀆰 ７８３５ １􀆰 ６９８９ ０􀆰 ６９６７
９ ＬＥＩ００９４ １５ ９􀆰 ２１６９ ０􀆰 ８９１５ ２􀆰 ４１０９ ０􀆰 ８５１７
１０ ＭＣＷ００１４ １４ ７􀆰 ３８５８ ０􀆰 ８７０１ ２􀆰 ２９９５ ０􀆰 ８５１３
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续表２
序号
Ｎｏ．

位点
Ｌｏｃｉ

等位基因数目
Ａｌｌｅｌｅ ｎｕｍｂｅｒ

有效等位基因数目
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ

平均杂合度
Ａｖｅｒａｇｅ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｉｎｄｅｘ

多态性信息含量
ＰＩＣ

１１ ＡＤＬ０２９２ １０ ７􀆰 １１８５ ０􀆰 ８６６５ ２􀆰 １１３９ ０􀆰 ８２９５
１２ ＡＤＬ０２９３ １２ ７􀆰 ６１７９ ０􀆰 ８７４８ ２􀆰 ２３１０ ０􀆰 ８３５５
１３ ＬＥＩ００７４ １１ ６􀆰 ８８５４ ０􀆰 ８５４８ ２􀆰 １０１８ ０􀆰 ８２０７
１４ ＬＥＩ０１４１ ７ ５􀆰 １１１４ ０􀆰 ８０４４ １􀆰 ７４６６ ０􀆰 ６７５９
１５ ＭＣＷ００８７ ９ ５􀆰 ５３７７ ０􀆰 ８２４６ １􀆰 ８９１３ ０􀆰 ７８３６
１６ ＭＣＷ０４０２ ９ ５􀆰 ７８７６ ０􀆰 ８３３１ １􀆰 ９４４２ ０􀆰 ８０２３
１７ ＡＤＬ２９８ ６ ３􀆰 ４３４８ ０􀆰 ７１３４ １􀆰 ４７２５ ０􀆰 ６４５９
１８ ＡＤＬ３２８ １０ ５􀆰 ８８２４ ０􀆰 ８３５２ １􀆰 ９８１１ ０􀆰 ７７１９
１９ ＳＴＭＳＧＧＨＵ２⁃１Ａ １１ ７􀆰 ７１４５ ０􀆰 ８７５９ ２􀆰 １７２５ ０􀆰 ８３１４
２０ ＧＧＭＹＣ∗ ９ ６􀆰 ９２６４ ０􀆰 ８６１０ ２􀆰 ０５２９ ０􀆰 ８２１５
２１ ＧＧＭＹＣ １４ ９􀆰 １８３９ ０􀆰 ８９８１ ２􀆰 ３９３８ ０􀆰 ８５４１
２２ ＧＧＶＩＴＩＩＧ ９ ５􀆰 ８６０８ ０􀆰 ８２９４ １􀆰 ９０１５ ０􀆰 ７７０８
２３ ＧＧＶＩＴＣ ６ ４􀆰 ２４８５ ０􀆰 ７６４６ １􀆰 ５７０１ ０􀆰 ６３１４

Ｍｅａｎ ９􀆰 ８７ ６􀆰 ２５８４ ０􀆰 ８３１２ １􀆰 ９７０１ ０􀆰 ７７２０

３　 讨论

　 　 实验动物是科学研究的重要实验材料，并在众

多领域得到广泛的应用。 实验用鹌鹑在药物实验

及生物实验中被广泛应用，但目前由于缺乏实验用

鹌鹑的遗传标准及遗传检测方法，各实验室及科研

机构采用的实验用鹌鹑的遗传质量并不明确，难以

保证实验用鹌鹑的遗传质量，从而易造成应用实验

用鹌鹑其实验结果的准确性及可重复性较差。 因

此，本研究旨在研究和建立实验用鹌鹑的群体遗传

质量控制遗传检测技术方法，为实验用鹌鹑的质量

标准以及法制化管理奠定技术基础。
目前常用的实验动物遗传检测方法主要包括

形态学、细胞学及 ＤＮＡ 分子标记检测方法。 而这些

传统的遗传检测方法缺点明显，如可检测位点少、
耗时长、检测数目受限等。 而微卫星 ＤＮＡ 分子标记

可以直接从 ＤＮＡ 分子水平上反应遗传变异，检测生

物间差异。 微卫星 ＤＮＡ 有丰富的多态性，等位基因

世代传递符合孟德尔遗传规律，且呈共显性遗传，
具有重复性好、简便、快速的特点。 本课题组已经

利用微卫星遗传检测技术建立了实验用鸡和鸽的

遗传检测方法［１５－１６］，为本实验研究奠定了基础。
群体的基因杂合度表示位点上某等位基因的

频率，可以反映出检测基因的丰富度。 平均有效杂

合度反映群体的遗传变异程度，是其遗传多样性的

重要指标［１７］。 一般认为，当群体的平均有效杂合度

＜０􀆰 ５ 时，表明该群体内个体的遗传多样性较低［１８］，
可能存在近交衰退风险，不符合封闭群实验动物的

要求；当平均有效杂合度为 ０􀆰 ５ ～ ０􀆰 ７ 时，表明该群

体具有较为丰富的遗传多样性［１９］；当平均有效杂合

度＞０􀆰 ７ 时，表明该群体具有较高的遗传多样性，在

经过必须的系统选育后，才能够推广使用［２０］。 本实

验中朝鲜龙城和迪法克鹌鹑群体的平均有效杂合

度分别为 ０􀆰 ８１ 和 ０􀆰 ８３，表明 ２ 个鹌鹑群体的基因

杂合度较高，遗传多样性高，具有较好的选育潜力。
平均香农指数是衡量群体多态性的指数，本实

验中朝鲜龙城和迪法克鹌鹑群体分别为 １􀆰 ７９ 和

１􀆰 ９６，表明其生物多样性较高。 微卫星 ＤＮＡ 位点的

多态性可用多态性信息含量（ ＰＩＣ）作为指标来衡

量。 当 ＰＩＣ 为 ０􀆰 ２５ ～ ０􀆰 ５ 时，表明该位点为中度多

态，当 ＰＩＣ＜０􀆰 ２５ 时，表明该位点为低度多态，当 ＰＩＣ
＞０􀆰 ５ 时，表明该位点为高度多态［２１］。 本实验中所

筛选的 ２３ 个微卫星位点均 ＰＩＣ＞０􀆰 ５，表明这些位点

均高度多态，遗传信息丰富［２２］，可以作为遗传标记

用于实验用鹌鹑群体的遗传多样性分析。
本研究通过多次筛选，优化出了 ２３ 个微卫星位

点用于实验用鹌鹑的遗传检测，初步建立了实验用

封闭群鹌鹑的遗传质量检测技术，为实现实验用封

闭群鹌鹑遗传质量控制标准的建立提供支持。
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