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实验用大林姬鼠种群微卫星标记开发
及遗传特性分析

张晴，张曦文，何松，袁宝，陈健，任文陟，权福实，胡进平∗，丁瑜∗

（吉林大学动物科学学院，长春　 １３００６２）

　 　 【摘要】 　 目的　 开发大林姬鼠多态性微卫星标记，丰富大林姬鼠遗传数据，为大林姬鼠遗传质量控制及基因

定位等工作奠定基础。 方法　 基于大林姬鼠基因组序列筛选微卫星位点，挖掘微卫星引物，通过多重 ＰＣＲ 技术分

析群体的遗传多样性。 结果　 成功开发出 ３０ 个微卫星标记，利用 ６０ 份大林姬鼠基因组 ＤＮＡ 对 ３０ 个微卫星位点

进行评价，共检测出 １５２ 个等位基因，平均每个位点有 ５􀆰 ０６７ 个等位基因；平均观察杂合度为 ０􀆰 ５９２；平均香农指数

为 １􀆰 ２６５；平均多态信息含量为 ０􀆰 ５９８。 结论　 基于本研究所开发的微卫星位点具有较好的多态性，能有效分析大

林姬鼠群体的遗传多样性，适合为建立大林姬鼠遗传质量标准和遗传质量检测方法奠定基础。
【关键词】 　 大林姬鼠；微卫星位点；遗传多样性；封闭群

【中图分类号】 Ｑ９５－３３　 　 【文献标志码】 Ａ　 　 【文章编号】 １００５⁃４８４７ （２０２４） ０４⁃０４６８⁃０９

Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｐｅｎｉｎｓｕｌａｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ＺＨＡＮＧ Ｑｉｎｇ， ＺＨＡＮＧ Ｘｉｗｅｎ， ＨＥ Ｓｏｎｇ， ＹＵＡＮ Ｂａｏ， ＣＨＥＮ Ｊｉａｎ， ＲＥＮ Ｗｅｎｚｈｉ，
ＱＵＡＮ Ｆｕｓｈｉ， ＨＵ Ｊｉｎｐｉｎｇ∗， ＤＩＮＧ Ｙｕ∗

（Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ， Ｊｉｌｉｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｃｈａｎｇｃｈｕｎ １３００６２， Ｃｈｉｎａ）
Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ： ＤＩＮＧ Ｙｕ． Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｄｉｎｇｙｕ０３＠ １６３． ｃｏｍ； ＨＵ Ｊｉｎｐｉｎｇ． Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｈｕｊｐ＠ ｊｌｕ． ｅｄｕ． ｃｎ

【Ａｂｓｔｒａｃｔ】 　 Ｏｂｊｅｃｔｉｖｅ 　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｏｒ Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｐｅｎｉｎｓｕｌａｅ ｃａｎ ｅｎｒｉｃｈ ｉｔｓ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄａｔａ ａｎｄ ｌａｙ ａ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｍａｐｐｉｎｇ． Ｍｅｔｈｏｄｓ　 Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｗｅｒｅ ｓｃｒｅｅｎｅｄ
ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｐｅｎｉｎｓｕｌａｅ， ａｎｄ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ． Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ
ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｗａｓ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ ｍｕｌｔｉｐｌｅｘ ＰＣＲ． Ｒｅｓｕｌｔｓ 　 Ｔｈｉｒｔｙ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｗｅｒｅ ｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ａｎｄ
ｅｖａｌｕａｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ６０ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｐｅｎｉｎｓｕｌａｅ． Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ １５２ ａｌｌｅｌｅｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ， ｗｉｔｈ ａｎ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ５􀆰 ０６７ ａｌｌｅｌｅｓ
ｐｅｒ ｌｏｃｕｓ． Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ｗａｓ ０􀆰 ５９２． Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｗａｓ １􀆰 ２６５． Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｗａｓ ０􀆰 ５９８． Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｓ　 Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ， ｔｈｅ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｐｅｎｉｎｓｕｌａｅ ｃａｎ ｂｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ ａｎａｌｙｚｅｄ， ｌａｙｉｎｇ ａ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｉｎｇ ｇｅｎｅｔｉｃ ｑｕａｌｉｔｙ
ｓｔａｎｄａｒｄｓ ａｎｄ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ．



中国实验动物学报 ２０２４ 年 ４ 月第 ３２ 卷第 ４ 期　 Ａｃｔａ Ｌａｂ Ａｎｉｍ Ｓｃｉ Ｓｉｎ，Ａｐｒｉｌ ２０２４，Ｖｏｌ． ３２， Ｎｏ． ４

【Ｋｅｙｗｏｒｄｓ】　 Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｐｅｎｉｎｓｕｌａｅ； ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ； ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｃｌｏｓｅｄ ｃｏｌｏｎｙ
Ｃｏｎｆｌｉｃｔｓ ｏｆ Ｉｎｔｅｒｅｓｔ： Ｔｈｅ ａｕｔｈｏｒｓ ｄｅｃｌａｒｅ ｎｏ ｃｏｎｆｌｉｃｔ ｏｆ ｉｎｔｅｒｅｓｔ．

　 　 微卫星是一种广泛存在于基因组中且重复单

位由 １ ～ ６ 个核苷酸组成的重复序列，也被称为简

单重复序列（ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ，ＳＳＲ）或短串联

重复序列（ ｓｈｏｒｔ ｔａｎｄｅｍ ｒｅｐｅａｔｓ，ＳＴＲ），具有高度的

多态性、保守性、共显性和重复性等特点［１］。 微卫

星在实验动物品系鉴定中具有非常重要的价值，广
泛应用于各类实验动物遗传质量检测研究中，被视

为一种重要且成熟的遗传学检测工具［２－３］。
大林姬鼠（学名：Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｐｅｎｉｎｓｕｌａｅ，拉丁名：

Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｓｐｅｃｉｏｓｕｓ）属啮齿目、鼠科、姬鼠属，多以阔

叶树的种子和果实为食，为林区常见鼠类之一［４－５］。
在将姬鼠属物种进行分类时，大林姬鼠被划分为

Ａｐｏｄｅｍｕｓ 组，其中黑线姬鼠和大林姬鼠的分类地位

最近［６］。 现有的报道中较多关注的是大林姬鼠种

群的生物学特性及生理生化指标的研究。 徐春雨

等［７］对大林姬鼠和黑线姬鼠的体长、耳长、足长、尾
长、胴体重、体重、内脏重等进行了测量和比对分

析。 周思宇等［８］通过微生物测序技术对雌、雄性大

林姬鼠的肠道菌群进行初步测定。 贾修歧［９］ 对大

林姬鼠血清蛋白、组织蛋白及同工酶进行了研究。
辛笛［１０］检测了低氧环境下大林姬鼠生活节律以及

血液生理生化指标的变化。 然而有关大林姬鼠遗

传背景知识知之甚少，ＫＯＨ 等［１１］ 比较了大林姬鼠

两个亚种线粒体 ＤＮＡ 细胞色素 ｂ 基因控制区的序

列多样性，由于线粒体 ＤＮＡ 的母性遗传以及两个相

邻亚种之间存在种内杂交，使用细胞色素 ｂ 的数据

并不能对大林姬鼠的两个亚种完全区分，还需要结

合形态学和核 ＤＮＡ 特征的进一步分析。 目前国内

外尚未建立大林姬鼠的标准化种群，大林姬鼠的实

验动物化研究已被列为国家相关研究项目。
目前本团队正在深入研究其生物学特性，在饲

养过程中发现大林姬鼠的部分生理生化指标高于

大鼠和小鼠。 此外，大林姬鼠的行为学特征比较明

显，基于大林姬鼠的生理生化指标和行为学特征，
可以更好地开发出代谢性疾病和神经系统疾病的

动物模型，并深入探索相关疾病的机制和治疗方法。
本研究基于大林姬鼠的基因组序列，筛选出大

林姬鼠基因组微卫星位点，并在此研究的基础上，
分析来自吉林大学大林姬鼠群体的遗传结构，为今

后该种群的遗传质量控制和监测提供依据，推动其

作为实验动物的应用研究。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

１􀆰 １􀆰 １　 实验动物

选取清洁级封闭群大林姬鼠雌、雄各 ３０ 只，１０
周龄以上，体重不限，剪取尾尖组织 １ ｃｍ 进行冻存，
用于后续 ＤＮＡ 提取，群体引自大连医科大学【ＳＣＸＫ
（辽）２０１８－０００３】。 动物群体饲养于吉林大学实验

动物中心【ＳＹＸＫ（吉）２０２１－０００６】，共 １３０ 只，其中

雄性 ５５ 只、雌性 ７５ 只。 自引入以来，严格控制体内

外微生物、寄生虫和病毒，对其进行饲养净化。 依

据封闭群的培育方式，已经进行了 ５ 代的选育，培育

出共计 ３００ 只大林姬鼠，其中包括 ８０ 只繁殖核心群

体。 本实验经过吉林大学实验动物福利伦理委员

会批准（ＳＹ２０２３１０００９），在实验过程中按照实验动

物使用的 ３Ｒ 原则给予动物人道关怀。
１􀆰 １􀆰 ２　 主要试剂与仪器

低电渗琼脂糖（绿新（厦门）海洋生物科技有限

公司）；ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ（Ｄ２０００ Ｐｌｕｓ） （ＧｅｎｅＳｔａｒ）；组织

裂解液（大连美仑生物技术有限公司）；ＤＮＡ 提取试

剂盒（Ｔｉａｎｇｅｎ 公司）。 ＰＣＲ 仪（Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ）；电泳仪

（北京君意东方电泳设备有限公司）；凝胶成像仪；
自动研磨仪（净信 ｔｉｓｓｕｅ ｌｙｓｅｒ⁃１９２Ｌ）等。
１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 大林姬鼠基因组 ＤＮＡ 的提取

使用 ＴＩＡＮＧＥＮ 试剂盒 （ ＤＰ３０４） 对大林姬鼠

０􀆰 ２ ～ ０􀆰 ５ ｃｍ 的尾尖组织样本进行 ＤＮＡ 提取，采用

Ｎａｎｏｄｒｏｐ 和琼脂糖凝胶电泳检测提取的 ＤＮＡ 浓度

和质量，ＤＮＡ 提取后－２０ ℃保存备用。
１􀆰 ２􀆰 ２　 大林姬鼠 ＳＳＲ 标记开发及引物的筛选

基因组序列来源于美国国家生物技术信息中

心（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ），使用 ＭＩＳＡ 软

件基于大林姬鼠全基因组序列挖掘微卫星位点，筛
选标准为重复基元长度 ２ ～ ６ ｂｐ，去除 ２、５、６ 碱基

重复单元，根据位点信息使用 Ｐｒｉｍｅｒ ５􀆰 ０ 软件设计

引物，引物设计原则如下：引物长度 １８ ～ ２７ ｂｐ，Ｔｍ
设置为 ５０ ～ ６５ ℃，ＧＣ 含量为 ５０％ ～ ６０％，产物长

度 ｌ００ ～ ５００ ｂｐ。
１􀆰 ２􀆰 ３　 ＰＣＲ 扩增及 ＳＳＲ 检测

从 １７７ ７７９ 条待选引物中随机选取 ２８８ 对 ＳＳＲ
引物，使用 ６０ 份大林姬鼠基因组 ＤＮＡ 对 ２８８ 对引

９６４
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物进行筛选，筛选程序为：①第一轮 １５ 个样本筛选

１９２ 对引物：从群体中共选取 １５ 个筛选样本，扩增

１９２ 对引物 ＰＣＲ 反应结束后，扩增产物经荧光毛细

管电泳检测。 使用 ＧｅｎｅＭａｒｋｅｒ Ｖ２􀆰 ２􀆰 ０ 软件对结果

进行分析，得到 ２０ 对引物。 ②１５ 个样本复筛 ２０ 对

引物：１５ 个样本对上一步筛出的 ２０ 对引物进行复

筛，ＰＣＲ 反应结束后，扩增产物经荧光毛细管电泳

检测。 使用 ＧｅｎｅＭａｒｋｅｒ Ｖ２􀆰 ２􀆰 ０ 软件对结果进行分

析，得到 ２０ 对多态性引物。 ③第二批 ８ 个样本筛选

９６ 对引物：８ 个筛选样本扩增第二批 ９６ 对引物，
ＰＣＲ 反应结束后，扩增产物经荧光毛细管电泳检

测。 使用 ＧｅｎｅＭａｒｋｅｒ Ｖ２􀆰 ２􀆰 ０ 软件对结果进行分

析，得到 １０ 对引物。 ④１５ 个样本复筛 １０ 对引物：
１５ 个样本对上一步筛出的 １０ 对引物进行复筛，
ＰＣＲ 反应结束后，扩增产物经荧光毛细管电泳检

测。 使用 ＧｅｎｅＭａｒｋｅｒ Ｖ２􀆰 ２􀆰 ０ 软件对结果进行分

析，得到 １０ 对多态性引物。 ⑤６０ 个样本检测 ３０ 对

引物：３０ 对多态性引物检测 ６０ 个群体样本，ＰＣＲ 反

应结束后，扩增产物经荧光毛细管电泳检测。 使用

ＧｅｎｅＭａｒｋｅｒ Ｖ ２􀆰 ２􀆰 ０ 软件对结果进行分析，获得每

个样品的等位基因数、峰图和基因型。
ＰＣＲ 扩增程序如下：１０ μＬ ＰＣＲ 反应体系：２ ×

Ｔａｑ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ５ μＬ，ＤＮＡ １ μＬ，上下游引物各

０􀆰 ５ μＬ，ｄｄＨ２Ｏ ３ μＬ。 ＰＣＲ 扩增条件：９５ ℃ ５ ｍｉｎ，
９５ ℃ ３０ ｓ，退火温度 ５２ ～ ６２ ℃ ３０ ｓ，７２ ℃ ３０ ｓ，
１０ 个循环，每个循环下降 １ ℃；７２ ℃，２０ ｍｉｎ。

１􀆰 ２􀆰 ４　 大林姬鼠遗传多样性分析

ＰＣＲ 扩增产物经琼脂糖凝胶电泳检测特异性

后进行微卫星基因型分型，微卫星基因型分型均由

武汉天一辉远生物技术有限公司进行毛细管荧光

电泳检测（ＡＢＩ ３７３０ＸＬ 自动测序仪），根据微卫星基

因型分型结果，在 ＧｅｎＡｌＥｘ ｖｅｒｓｉｏｎ ６􀆰 ５０１ 等软件中，
分析观察等位基因数（ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ，Ｎａ）、有效

等位基因数（ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅ，Ｎｅ）、香农指

数（Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ，Ⅰ）、多态信息含量

（ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ）、观察杂合

度 （ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ， Ｈｏ ）、 期 望 杂 合 度

（ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ， Ｈｅ）。 使用 ＧｅｎＡＬＥｘ ６􀆰 ５
（Ｅｘｃｅｌ 宏） 进行主坐标分析 （ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ
ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰｃｏＡ）、分子方差分析（ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｖａｒｉａｎｃｅ，ＡＭＯＶＡ）以检测遗传变异来源。

２　 结果

２􀆰 １　 微卫星位点扩增结果

根据大林姬鼠基因组序列分析设计微卫星引

物，从 １７７ ７７９ 条待选引物中随机选取 ２８８ 对引物

用于实验。 经 ５ 轮筛选后，选择条带清晰、多态性好

的引物进行后续实验，最终得到 ３０ 对引物（表 １）。
对 ＰＣＲ 产物进行琼脂糖凝胶电泳检测，结果显示 ３０
对引物均有良好的特异性及扩增效率（图 １）。 进一

步的微卫星基因型分型结果显示 ３０ 个位点均符合微

卫星标准，在大林姬鼠中具有良好的多态性（图 ２）。
表 １　 引物信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ
位点
Ｌｏｃｕｓ

重复单元
Ｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅ ｕｎｉｔ

上游引物（５’→３’）
Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ（５’→３’）

下游引物（３’→５’）
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ（３’→５’）

产物长度 ／ ｂｐ
Ｐｒｏｄｕｃｔ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｂｐ

ＡＰ００１ （ＴＡＴ）１７ ＴＧＧＴＧＧＡＧＧＣＡＧＴＡＣＣＡＡＡＧ ＡＡＡＣＴＧＧＡＧＧＣＡＧＧＡＡＴＧＧＧ ２４７
ＡＰ０１８ （ＴＴＣＣ）１４ ＡＣＡＡＧＣＣＴＧＡＡＧＧＴＡＣＣＣＡＣ ＧＧＣＡＡＧＴＧＴＣＣＴＣＴＣＡＣＣＴＣ １９２
ＡＰ０４９ （ＴＣＡＡ）６ ＡＧＧＣＡＧＧＡＡＧＧＡＧＧＡＴＧＧＡＴ ＴＣＣＣＡＡＧＧＡＧＡＡＧＧＣＴＴＴＧＣ ２１３
ＡＰ０５７ （ＡＡＣ）１２ ＧＴＧＡＧＴＴＣＣＡＧＧＣＴＡＧＣＴＧＧ ＧＣＡＣＴＴＴＣＣＣＴＣＡＣＴＣＡＧＣＴ ２４６
ＡＰ０５９ （ＡＡＣ）５ ＡＧＣＧＡＣＡＧＣＣＴＡＣＡＧＡＡＴＧＧ ＴＧＣＴＧＧＣＣＣＡＴＴＣＡＴＴＧＡＣＴ １３４
ＡＰ０６１ （ＡＡＴ）１４ ＣＧＧＡＡＡＣＴＧＡＧＣＡＣＴＧＣＡＡＣ ＧＣＧＴＧＡＡＴＴＡＴＧＣＴＣＣＧＣＴＣ ２３８
ＡＰ０６８ （ＡＡＡＣ）５ ＴＴＣＣＡＧＧＣＣＡＧＴＣＧＧＧＴＡＴＡ ＣＣＡＧＡＧＧＡＧＡＴＣＡＣＣＴＧＧＧＴ ２００
ＡＰ０７２ （ＧＡＴ）２３ ＧＡＧＧＡＴＧＣＴＣＧＧＴＣＡＣＡＧＡＧ ＣＴＴＧＧＧＣＣＣＴＡＧＡＧＴＧＧＴＴＧ ２２２
ＡＰ０７４ （ＴＡＧＡ）１４ ＴＧＴＣＴＣＡＧＣＣＴＴＧＣＡＴＧＴＧＴ ＧＧＴＧＧＣＣＣＡＴＡＧＧＴＴＴＧＧＡＡ ２４２
ＡＰ０８０ （ＡＧＧＡ）１１ ＣＡＣＣＧＡＣＣＧＧＡＡＧＴＡＣＡＣＡＡ ＴＴＣＣＴＡＴＴＣＴＣＧＣＣＴＧＣＣＴＧ １９４
ＡＰ０９９ （ＡＧＡＣ）５ ＣＡＡＧＣＡＧＧＡＣＡＧＴＴＴＧＴＧＧＣ ＣＡＡＧＴＡＡＧＴＧＣＴＧＧＣＡＧＧＧＡ ２６５
ＡＰ１０２ （ＧＣＡＧ）１３ ＧＣＴＣＡＣＡＧＴＴＣＣＣＡＡＧＧＧＴＴ ＧＣＣＡＴＴＣＣＧＧＧＴＡＧＣＴＣＴＴＴ １７８
ＡＰ１２６ （ＴＴＣＣ）６ ＧＡＧＣＧＧＣＴＡＴＧＡＧＧＡＧＣＡＡＴ ＣＡＧＡＴＧＴＣＡＡＣＣＴＧＧＧＣＴＧＴ １９２
ＡＰ１２９ （ＣＡＴＡ）５ ＣＣＣＡＧＣＣＡＣＡＴＧＡＣＴＴＣＣＡＴ ＴＧＧＧＴＧＧＡＴＧＧＧＴＡＧＡＴＧＧＡ ２０６
ＡＰ１３９ （ＣＡＡＴ）１０ ＡＣＣＣＴＧＧＣＡＣＡＡＧＧＡＡＡＣＡＡ ＧＣＡＡＧＧＧＡＧＣＣＧＴＣＡＴＡＴＣＡ ２１３
ＡＰ１４７ （ＴＡＴＧ）１１ ＣＣＣＡＧＴＴＴＧＴＧＣＡＧＴＧＴＴＧＧ ＡＡＴＧＴＡＧＣＡＣＴＴＧＴＣＡＣＧＣＴ ２２１
ＡＰ１４８ （ＴＧＴ）１１ ＡＣＴＧＡＡＡＧＧＣＴＴＣＣＣＡＧＣＴＣ ＡＣＴＧＧＣＡＡＧＧＴＴＴＣＴＡＧＧＣＡ ２００
ＡＰ１５６ （ＣＣＡ）６ ＡＧＣＣＡＡＡＧＴＧＴＣＴＴＧＡＧＧＧＡ ＧＡＡＧＧＣＴＴＧＧＴＧＧＴＡＧＧＣＡＴ ２１２

０７４
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续表 １
位点
Ｌｏｃｕｓ

重复单元
Ｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅ ｕｎｉｔ

上游引物（５’→３’）
Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ（５’→３’）

下游引物（３’→５’）
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ（３’→５’）

产物长度 ／ ｂｐ
Ｐｒｏｄｕｃｔ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｂｐ

ＡＰ１７５ （ＴＣＣＣＴ）８ ＧＣＡＣＡＣＴＣＣＴＧＧＡＧＧＴＣＡＡＡ ＡＴＣＣＡＣＡＣＣＣＡＴＧＣＴＣＣＴＴＧ ２５７
ＡＰ１８１ （ＴＴＣＴ）８ ＧＴＡＧＧＴＣＡＧＣＣＡＧＴＣＴＣＡＣＡ ＧＣＴＴＣＴＧＧＣＡＧＧＴＣＴＧＡＡＴＡ ２７３
ＡＰ１９６ （ＴＴＧ）９ ＡＧＧＧＡＧＧＡＧＡＣＴＧＡＡＴＧＧＣＴ ＡＧＣＴＣＡＧＴＧＧＴＴＣＣＡＡＴＧＣＡ ２３７
ＡＰ１９８ （ＣＡＡＣ）８ ＣＴＣＧＴＣＣＴＧＣＡＧＡＣＴＴＣＣＴＧ ＧＧＡＴＴＧＡＡＣＣＣＡＧＧＧＣＣＴＡＣ ２５８
ＡＰ２０６ （ＣＴＣ）７ ＡＴＴＴＣＡＧＧＣＣＡＴＧＧＧＡＣＣＡＧ ＧＧＡＧＧＡＧＡＡＧＧＡＧＧＡＧＧＡＧＧ １２０
ＡＰ２１７ （ＡＴＡＧ）１６ ＣＴＣＡＧＣＴＣＡＡＧＧＣＡＣＡＧＧＡＡ ＡＡＣＴＣＡＧＴＴＣＣＣＡＣＡＧＧＧＴＧ ２７２
ＡＰ２２３ （ＡＴＧＴ）６ ＧＣＡＡＧＴＣＣＴＧＡＣＣＴＧＡＧＣＴＴ ＧＧＣＡＣＴＣＣＡＡＣＡＣＴＣＣＴＧＴＴ ２０４
ＡＰ２３２ （ＴＧＴＡ）９ ＴＴＣＣＣＴＧＴＧＣＡＣＣＡＴＣＣＴＴＣ ＣＣＴＧＡＧＧＴＴＧＴＣＣＡＣＴＧＡＣＣ １７１
ＡＰ２５２ （ＴＣＴＧ）７ ＧＧＧＡＴＣＣＴＣＣＴＧＣＣＴＴＣＴＴＧ ＣＣＣＴＧＣＡＡＣＡＧＴＧＡＧＴＧＡＧＡ １９３
ＡＰ２５４ （ＴＣＴＧ）１７ ＴＧＧＧＣＡＡＧＴＴＣＣＡＧＡＣＴＡＧＣ ＡＣＣＡＧＴＧＧＴＴＧＣＡＣＣＴＣＡＡＡ ２７１
ＡＰ２７８ （ＴＴＴＧ）６ ＧＴＧＧＧＡＧＴＣＡＣＣＴＧＡＧＡＴＧＣ ＧＧＣＴＴＧＣＡＧＣＴＴＡＴＧＴＴＧＧＣ ２７７
ＡＰ２８７ （ＣＡＴＣ）１２ ＴＣＣＡＣＣＣＡＡＣＴＣＴＣＣＡＴＣＣＡ ＧＡＣＣＡＴＣＣＴＧＧＧＴＧＣＡＡＧＡＡ ２７２

图 １　 引物验证结果

Ｆｉｇｕｒｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ

２􀆰 ２　 大林姬鼠遗传多样性分析

３０ 对引物在 ６０ 个样本中共检测出 １５２ 个等位

基因，有效等位基因总数为 ９７􀆰 ９８３，数值变化范围

为 １􀆰 ５７１ ～ ６􀆰 １３９，平均每个位点有效等位基因数目

为 ３􀆰 ２６６（表 ２）。 香农指数的数值范围为 ０􀆰 ６７２ ～
１􀆰 ９６５，平均值 １􀆰 ２６５。 观察杂合度的数值范围为

０􀆰 ３５０ ～ ０􀆰 ９１７，平均值 ０􀆰 ５９２。 期望杂合度的数值

范围为 ０􀆰 ３６４ ～ ０􀆰 ８３７，平均值 ０􀆰 ６４６，表明该种群

具有良好的多态性［１２］。 多态信息含量是等位基因

数目和频率的变化函数，能反映群体基因位点的变

异程度［１３］。 本实验中大林姬鼠群体的多态性信息

含量数值范围为 ０􀆰 ３３５ ～ ０􀆰 ８１０，平均值为 ０􀆰 ５９８
（表 ２），属高度多态。
２􀆰 ３　 大林姬鼠群体遗传结构分析

利用 ３０ 个分子标记对 ６０ 个样本的群体结构进

行评估。 主坐标分析结果显示 ６０ 份大林姬鼠样本

１７４
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图 ２　 部分微卫星位点的峰图信息

Ｆｉｇｕｒｅ ２　 Ｐｅａｋ ｐｌｏｔ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｍｅ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ

能 够 较 好 地 被 区 分 并 聚 类 （图 ３）。 使 用

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２􀆰 ３􀆰 ４ 分析群体遗传组分，根据似然值

图 ３　 ６０ 个样本的主坐标分析

Ｆｉｇｕｒｅ ３　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ６０ ｓａｍｐｌｅｓ

最大原则，判断最佳 Ｋ 值等于 ２（图 ４），可以将 ６０
个样本划分为 ２ 个亚群。 遗传分化系数（Ｆｓｔ）结果

见表 ２。 两个亚群 ３０ 个位点的遗传分化系数范围

是 ０􀆰 ００７ ～ ０􀆰 ２２７， 平 均 值 为 ０􀆰 ０８１。 通 过

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２􀆰 ３􀆰 ４ 对 ６０ 个样本进行聚类（图 ５）分
子方差分析表明 １２％的遗传变异存在于群体，有
８８％的遗传变异存在于个体，个体的变异是大林姬

鼠总变异的主要来源（表 ３）。

２７４
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表 ２　 ３０ 个微卫星位点在总群体上的遗传分布

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ３０ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｉｎ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

位点
Ｌｏｃｕｓ

观察等位
基因数

Ｎａ

有效等位
基因数

Ｎｅ

香农
指数
Ｉ

观察杂
合度
Ｈｏ

期望杂
合度
Ｈｅ

多态性信
息指数
ＰＩＣ

固定
指数
Ｆ

群体内近
交系数

Ｆｉｓ

整体近
交系数

Ｆｉｔ

遗传分
化系数

Ｆｓｔ
Ｐ

ＡＰ００１ ７􀆰 ０００ ４􀆰 １３６ １􀆰 ６１９ ０􀆰 ８６４ ０􀆰 ７５８ ０􀆰 ７２６ －０􀆰 １４０ －０􀆰 １５８ －０􀆰 １４０ ０􀆰 ０１６ ０􀆰 ４９０
ＡＰ０１８ ３􀆰 ０００ ２􀆰 １６５ ０􀆰 ８３８ ０􀆰 ５５０ ０􀆰 ５３８ ０􀆰 ４３１ －０􀆰 ０２２ －０􀆰 １９６ －０􀆰 ０２４ ０􀆰 １４４ ０􀆰 ９６１
ＡＰ０４９ ３􀆰 ０００ １􀆰 ５７１ ０􀆰 ６７２ ０􀆰 ３８３ ０􀆰 ３６４ ０􀆰 ３３５ －０􀆰 ０５４ －０􀆰 １４７ －０􀆰 ０２０ ０􀆰 １１１ ０􀆰 ７３１
ＡＰ０５７ ３􀆰 ０００ ２􀆰 ００２ ０􀆰 ７９８ ０􀆰 ５３３ ０􀆰 ５０１ ０􀆰 ４１０ －０􀆰 ０６５ －０􀆰 １２９ －０􀆰 ０３６ ０􀆰 ０８２ ０􀆰 ９３１
ＡＰ０５９ ４􀆰 ０００ ３􀆰 ２５７ １􀆰 ２７１ ０􀆰 ６８３ ０􀆰 ６９３ ０􀆰 ６４０ ０􀆰 ０１４ －０􀆰 ０６８ －０􀆰 ００３ ０􀆰 ０６１ ０􀆰 ８６８
ＡＰ０６１ ８􀆰 ０００ ３􀆰 ８３２ １􀆰 ６８２ ０􀆰 ６１７ ０􀆰 ７３９ ０􀆰 ７１６ ０􀆰 １６６ ０􀆰 １１９ ０􀆰 １７３ ０􀆰 ０６０ ０􀆰 ００４
ＡＰ０６８ ６􀆰 ０００ ２􀆰 ７５９ １􀆰 ２４６ ０􀆰 ３９０ ０􀆰 ６３８ ０􀆰 ５８２ ０􀆰 ３８９ ０􀆰 ２０６ ０􀆰 ３８６ ０􀆰 ２２７ ０􀆰 ０００
ＡＰ０７２ ４􀆰 ０００ １􀆰 ８２８ ０􀆰 ８７４ ０􀆰 ５００ ０􀆰 ４５３ ０􀆰 ４１８ －０􀆰 １０４ －０􀆰 ２８２ －０􀆰 １７８ ０􀆰 ０８１ ０􀆰 ５９２
ＡＰ０７４ ９􀆰 ０００ ６􀆰 ０６１ １􀆰 ９５６ ０􀆰 ７２９ ０􀆰 ８３５ ０􀆰 ８１６ ０􀆰 １２７ ０􀆰 ０８０ ０􀆰 １６４ ０􀆰 ０９２ ０􀆰 ００１
ＡＰ０８０ ５􀆰 ０００ ４􀆰 ０７９ １􀆰 ４８４ ０􀆰 ７４６ ０􀆰 ７５５ ０􀆰 ７１３ ０􀆰 ０１２ －０􀆰 １０５ ０􀆰 ００９ ０􀆰 １０３ ０􀆰 １２０
ＡＰ０９９ ３􀆰 ０００ １􀆰 ９１０ ０􀆰 ７２６ ０􀆰 ４３３ ０􀆰 ４７７ ０􀆰 ３７８ ０􀆰 ０９１ ０􀆰 ０８６ ０􀆰 １０７ ０􀆰 ０２２ ０􀆰 ６１５
ＡＰ１０２ ４􀆰 ０００ ２􀆰 ６２５ １􀆰 １３７ ０􀆰 ６３３ ０􀆰 ６１９ ０􀆰 ５６５ －０􀆰 ０２３ －０􀆰 １１７ －０􀆰 ００８ ０􀆰 ０９８ ０􀆰 ８６５
ＡＰ１２６ ５􀆰 ０００ ４􀆰 ０３８ １􀆰 ４５０ ０􀆰 ５００ ０􀆰 ７５２ ０􀆰 ７０９ ０􀆰 ３３５ ０􀆰 ２１３ ０􀆰 ２９５ ０􀆰 １０４ ０􀆰 ０００
ＡＰ１２９ ６􀆰 ０００ ３􀆰 １６２ １􀆰 ２７５ ０􀆰 ６５５ ０􀆰 ６８４ ０􀆰 ６２３ ０􀆰 ０４２ ０􀆰 ０４４ ０􀆰 ０６３ ０􀆰 ０２１ ０􀆰 ０００
ＡＰ１３９ ６􀆰 ０００ ３􀆰 ３６７ １􀆰 ３７４ ０􀆰 ６６１ ０􀆰 ７０３ ０􀆰 ６５９ ０􀆰 ０６０ ０􀆰 ０３７ ０􀆰 ０７５ ０􀆰 ０４０ ０􀆰 ０３７
ＡＰ１４７ ５􀆰 ０００ ４􀆰 １９０ １􀆰 ５１０ ０􀆰 ６１０ ０􀆰 ７６１ ０􀆰 ７２２ ０􀆰 １９９ ０􀆰 １１４ ０􀆰 ２０９ ０􀆰 １０８ ０􀆰 ０００
ＡＰ１４８ ３􀆰 ０００ １􀆰 ６４９ ０􀆰 ７０８ ０􀆰 ４００ ０􀆰 ３９４ ０􀆰 ３５７ －０􀆰 ０１６ －０􀆰 １９９ －０􀆰 ０７８ ０􀆰 １０１ ０􀆰 ６９９
ＡＰ１５６ ４􀆰 ０００ ２􀆰 ３４９ １􀆰 ０８０ ０􀆰 ５３３ ０􀆰 ５７４ ０􀆰 ５３１ ０􀆰 ０７１ －０􀆰 ０３３ ０􀆰 ０７１ ０􀆰 １００ ０􀆰 ０５５
ＡＰ１７５ ４􀆰 ０００ ３􀆰 ４７８ １􀆰 ３１９ ０􀆰 ６６７ ０􀆰 ７１２ ０􀆰 ６６４ ０􀆰 ０６４ －０􀆰 １１８ ０􀆰 ０８０ ０􀆰 １７７ ０􀆰 ４２９
ＡＰ１８１ ９􀆰 ０００ ５􀆰 ４３４ １􀆰 ８６１ ０􀆰 ４２４ ０􀆰 ８１６ ０􀆰 ７９２ ０􀆰 ４８１ ０􀆰 ３９６ ０􀆰 ４８１ ０􀆰 １４１ ０􀆰 ０００
ＡＰ１９６ ６􀆰 ０００ ４􀆰 ８８７ １􀆰 ６５３ ０􀆰 ８１４ ０􀆰 ７９５ ０􀆰 ７６３ －０􀆰 ０２３ －０􀆰 ０６４ －０􀆰 ０２９ ０􀆰 ０３２ ０􀆰 １３３
ＡＰ１９８ ４􀆰 ０００ １􀆰 ７１１ ０􀆰 ８３１ ０􀆰 ４１７ ０􀆰 ４１６ ０􀆰 ３９１ －０􀆰 ００２ －０􀆰 ０６５ ０􀆰 ００９ ０􀆰 ０６９ ０􀆰 ４２９
ＡＰ２０６ ９􀆰 ０００ ６􀆰 １３９ １􀆰 ９６５ ０􀆰 ９１７ ０􀆰 ８３７ ０􀆰 ８１８ －０􀆰 ０９５ －０􀆰 １４４ －０􀆰 ０９１ ０􀆰 ０４７ ０􀆰 ０５６
ＡＰ２１７ ４􀆰 ０００ ３􀆰 １５７ １􀆰 ２２０ ０􀆰 ６８３ ０􀆰 ６８３ ０􀆰 ６２１ ０􀆰 ０００ －０􀆰 ０３９ ０􀆰 ０１５ ０􀆰 ０５１ ０􀆰 ７３６
ＡＰ２２３ ３􀆰 ０００ ２􀆰 １３３ ０􀆰 ８１５ ０􀆰 ３５０ ０􀆰 ５３１ ０􀆰 ４２１ ０􀆰 ３４１ ０􀆰 ３０９ ０􀆰 ３４２ ０􀆰 ０４８ ０􀆰 ００５
ＡＰ２３２ ５􀆰 ０００ ２􀆰 ３７１ １􀆰 １７７ ０􀆰 ６００ ０􀆰 ５７８ ０􀆰 ５４６ －０􀆰 ０３８ －０􀆰 ０９６ －０􀆰 ０５１ ０􀆰 ０４１ ０􀆰 ２７６
ＡＰ２５２ ４􀆰 ０００ ２􀆰 ９５４ １􀆰 １９７ ０􀆰 ４００ ０􀆰 ６６１ ０􀆰 ６０４ ０􀆰 ３９５ ０􀆰 ３１２ ０􀆰 ４３４ ０􀆰 １７７ ０􀆰 ０００
ＡＰ２５４ ５􀆰 ０００ ４􀆰 １５７ １􀆰 ４９７ ０􀆰 ７６３ ０􀆰 ７５９ ０􀆰 ７１９ －０􀆰 ００４ －０􀆰 １１２ －０􀆰 ０５９ ０􀆰 ０４７ ０􀆰 ０２０
ＡＰ２７８ ４􀆰 ０００ ２􀆰 ５３６ １􀆰 １０５ ０􀆰 ６５０ ０􀆰 ６０６ ０􀆰 ５４８ －０􀆰 ０７３ －０􀆰 １６２ －０􀆰 １４９ ０􀆰 ０１１ ０􀆰 ４９３
ＡＰ２８７ ７􀆰 ０００ ４􀆰 ０４６ １􀆰 ５９５ ０􀆰 ６５０ ０􀆰 ７５３ ０􀆰 ７２１ ０􀆰 １３７ ０􀆰 １００ ０􀆰 １０６ ０􀆰 ００７ ０􀆰 ３９５
平均值
Ｍｅａｎ ５􀆰 ０６７ ３􀆰 ２６６ １􀆰 ２６５ ０􀆰 ５９２ ０􀆰 ６４６ ０􀆰 ５９８ ０􀆰 ０７６ －０􀆰 ００７ ０􀆰 ０７２ ０􀆰 ０８１ －

标准差
Ｓｔ Ｄｅｖ １􀆰 ８７４ １􀆰 ２７２ ０􀆰 ３７５ ０􀆰 １５２ ０􀆰 １３６ － ０􀆰 １６４ ０􀆰 ０３１ ０􀆰 ０３１ ０􀆰 ０１０ －

表 ３　 种群的分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ（ＡＭＯＶＡ）

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ

自由度
ｄｆ

总方差
ＳＳ

均方差
ＭＳ

估算差
异值

Ｅｓｔ． Ｖａｒ．

变异百
分比 ／ ％

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ／ ％

群体间
Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｓ １ ８２􀆰 ２６５ ８２􀆰 ２６５ １􀆰 ３３１ １２

个体间
Ａｍｏｎｇ ｉｎｄｉｖ ５８ ５５７􀆰 ２４４ ９􀆰 ６０８ ０􀆰 ３９５ ４

个体内
Ｗｉｔｈｉｎ ｉｎｄｉｖ ６０ ５２９􀆰 ０００ ８􀆰 ８１７ ８􀆰 ８１７ ８４

总计
Ｔｏｔａｌ １１９ １１６８􀆰 ５０８ － １０􀆰 ５４３ １００

图 ４　 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 聚类 Ｋ 值分析

Ｆｉｇｕｒｅ ４　 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ Ｋ ｖａｌｕｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

３７４
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图 ５　 ６０ 个样本的 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 聚类结果

Ｆｉｇｕｒｅ ５　 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｏｒ ６０ ｓａｍｐｌｅｓ

３　 讨论

实验动物是生命科学、医药和畜牧兽医等领域

不可或缺的战略性资源，啮齿类动物与其他种类动

物相比是使用数量最多、应用范围最广、研究最深

入的实验动物种类。 作为一种特殊的实验材料，实
验动物的标准化一直受到行业内的高度重视［１４］，而
遗传背景的标准化需要对各个品系进行遗传学质

量检测。 野生啮齿类动物的实验动物化是新型实

验动物开发的方向之一，在实验动物种质资源的扩

充及开发利用方面具有重要意义。 其中，大林姬鼠

作为一种小型啮齿类动物，如何为科学研究所用以

及探究出新的实验动物品种，就需要对其基础生物

学及分子生物学等相关指标进行研究。 目前，对于

大林姬鼠微卫星分子标记开发的遗传学研究尚不

充足，缺乏对大林姬鼠群体遗传多样性和种群结构

的分析。 本研究利用大林姬鼠基因组序列开发并

筛选出的多态性微卫星分子标记，能有效分析大林

姬鼠群体的遗传多样性，为研究大林姬鼠种群遗传

结构，建立大林姬鼠遗传质量标准奠定基础。
有效等位基因数，是反映群体遗传变异大小的

指标之一，同时也反映等位基因间的相互影响，有
效等位基因数值越接近等位基因数的绝对值，表明

等位基因在群体中分布越均匀［１５－１６］。 研究结果表

明 ３０ 个微卫星位点在 ６０ 个样本中共检测出 １５２ 个

等位基因，观察等位基因数变化范围是 ３ ～ ９，平均

每个位点观察等位基因数为 ５􀆰 ０６７；有效等位基因

总数为 ９７􀆰 ９８３，数值变化范围为 １􀆰 ５７１ ～ ６􀆰 １３９，平
均每个位点有效等位基因数目为 ３􀆰 ２６６，有效等位

基因数小于实际观察到的等位基因数，说明群体等

位基因分布不均匀。 遗传杂合度是评价群体遗传

变异程度的重要参数之一，反映了群体在基因位点

上的遗传变异情况，可以度量种群遗传多样性的高

低［１７］。 观察杂合度和期望杂合度平均值分别为

０􀆰 ５９２ 和 ０􀆰 ６４６，平均期望杂合度高于平均观测杂合

度，表示群体遗传一致度低，群体遗传多样性丰富。
香农指数可用于估算种群内的遗传分化，指数越大

遗传多样性越大，种群分化程度越高［１８］。 香农指数

变化范围为 ０􀆰 ６７２ ～ １􀆰 ９６５，平均 １􀆰 ２６５，说明种群

内具有中等程度的遗传分化。 平均多态信息含量

为 ０􀆰 ５９８，且这些微卫星位点的多态信息含量大部

分大于 ０􀆰 ５，表明本研究开发的 ３０ 个微卫星位点具

有高多态性［１９］。
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ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２􀆰 ３􀆰 ４ 分析结果发现本研究观察

的大林姬鼠可划分为 ２ 个亚群。 遗传分化系数是衡

量群体间的遗传分化程度的指标。 实际研究中，遗
传分化系数为 ０ ～ ０􀆰 ０５ 时，表示群体间遗传分化很

小；遗传分化系数为 ０􀆰 ０５ ～ ０􀆰 １５ 时，表示群体间存

在中等程度的遗传分化；遗传分化系数为 ０􀆰 ０５ ～
０􀆰 １５ 时，表示群体间存在中等程度的遗传分化；遗
传分化系数为 ０􀆰 ２５ 以上时，表示群体间有很大的遗

传分化［２０］。 大林姬鼠 ２ 个亚群间的遗传分化系数

为 ０􀆰 ０８１，说明 ２ 个群体间有着中等程度的遗传分

化。 分子方差分析是一种通过进化距离来度量并

计算单倍型（或基因型）间遗传变异的方法［２１］。 其

结果显示个体的变异是大林姬鼠总变异的主要

来源。
根据本研究的结果显示，３０ 个微卫星位点中有

８ 个位点偏离 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 遗传平衡，这可能是

由于群体在初始建立阶段群体规模较小所导致的。
封闭群动物的遗传检测与近交系不同，对封闭群动

物的遗传性状控制，主要针对以下方面：（１）保持其

个体间较大的遗传性状差异；（２）所有基因的相对

频率都是稳定的［２２］。 因此，为了准确评估遗传特

征，需要检测更多的个体样本，并且使用更多的检

测位点以及具有更丰富位点多态性的标记［２３］。 这

就要求筛查鉴定的位点具稳定性及多态性好；有特

异等位基因，且该等位基因频率高；遗传分化系数

大于 ０􀆰 ０５ 等特性。 本研究开发的 ３０ 个微卫星分子

标记，大部分都能满足以上要求。 在今后的大林姬

鼠种群的繁育工作中，需要采取更加细致的方法来

进行控制和管理，每个世代使用本研究开发的 ３０ 个

微卫星分子标记对封闭群大林姬鼠进行质量监测，
根据基因频率进行评价，基因频率保持稳定，则判

为合格，从而确保动物遗传质量符合要求，以维持

其良好的遗传质量。
综上所述，本研究基于大林姬鼠基因组序列成

功开发出 ３０ 个微卫星分子标记并在此基础上对吉

林大学实验动物中心引进的大林姬鼠群体进行遗

传多样性检验，各微卫星位点的观察等位基因数、
有效等位基因数、观察杂合度、期望杂合度、香农指

数等表明大林姬鼠群体的遗传多样性比较丰富，大
林姬鼠 ２ 个亚群均符合封闭群动物的群体遗传特

征。 本研究结果可为封闭群大林姬鼠遗传检测方

法和标准的建立提供基础资料，为推动大林姬鼠种

质资源评价和遗传图谱构建等研究提供了高效分

子标记和科学参考。

参　 考　 文　 献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）

［ １ ］ 　 ＧＲＯＶＥＲ Ａ， ＳＨＡＲＭＡ Ｐ Ｃ． Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｕｓｅ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｍａｒｋｅｒｓ： ｐａｓｔ ａｎｄ ｐｒｅｓｅｎｔ ［ Ｊ］ ． Ｃｒｉｔ Ｒｅｖ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ， ２０１６， ３６
（２）： ２９０－３０２．

［ ２ ］ 　 倪丽菊， 赵丽亚， 赵立虎， 等． 利用多重荧光 ＳＴＲ 技术分析

上海地区 ７ 品系常用近交系小鼠核心群的遗传特性 ［ Ｊ］ ． 中

国实验动物学报， ２０１６， ２４（１）： ７２－７９．
ＮＩ Ｌ Ｊ， ＺＨＡＯ Ｌ Ｙ， ＺＨＡＯ Ｌ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ
ｓｅｖｅｎ ｉｎｂｒｅｄ ｍｏｕｓｅ ｓｔｒａｉｎｓ ｉｎ ｃｏｒｅ ｃｏｌｏｎｉｅｓ ｆｒｏｍ Ｓｈａｎｇｈａｉ
ａｎａｌｙｚｅｄ ｕｓｉｎｇ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｍｕｌｔｉｐｌｅｘ ＳＴＲ ［ Ｊ］ ． Ａｃｔａ Ｌａｂ Ａｎｉｍ
Ｓｃｉ Ｓｉｎ， ２０１６， ２４（１）： ７２－７９．

［ ３ ］ 　 赵丽丽， 陆涛峰， 张晓萍， 等． 无特定病原体金定鸭微卫星

ＤＮＡ 遗传多样性分析 ［ Ｊ］ ． 中国实验动物学报， ２０１６， ２４
（３）： ２９９－３０３．
ＺＨＡＯ Ｌ Ｌ， ＬＵ Ｔ Ｆ， ＺＨＡＮＧ Ｘ Ｐ， ｅｔ ａｌ． Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ＤＮＡ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ＳＰＦ Ｊｉｎｄｉｎｇ ｄｕｃｋ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ［ Ｊ］ ． Ａｃｔａ Ｌａｂ
Ａｎｉｍ Ｓｃｉ Ｓｉｎ， ２０１６， ２４（３）： ２９９－３０３．

［ ４ ］ 　 纪春艳， 李强， 杨春文． 大林姬鼠昼夜活动节律的研究 ［Ｊ］ ．
牡丹江师范学院学报（自然科学版）， ２００５， ４： １－３．
ＪＩ Ｃ Ｙ， ＬＩ Ｑ， ＹＡＮＧ Ｃ Ｗ． Ａ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｄａｉｌｙ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｒｈｙｔｈｍｓ
ｏｆ Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｓｐｅｃｉｏｓｕｓ Ｔｅｍｍｉｎｃｋ ［ Ｊ ］ ． Ｊ Ｍｕｄａｎｇｊｉａｎｇ Ｔｅａｃｈ
Ｃｏｌｌ， ２００５， ４： １－３．

［ ５ ］ 　 万祥旭， 黄笑然， 周宝丽， 等． 东北野生大林姬鼠感染小型

缩小膜壳绦虫病观察报道 ［ Ｊ］ ． 天津农业科学， ２０２２， ２８
（９）： ３０－３３．
ＷＡＮ Ｘ Ｘ， ＨＵＡＮＧ Ｘ Ｒ， ＺＨＯＵ Ｂ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｒｅｐｏｒｔ ｏｎ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ａｐｏｄｅｍｕｓ ａｇｒａｒｉｕｓ ｗｉｔｈ Ｈｙｍｅｎｏｌｅｐｉｓ
ｍｉｎｉａｔｕｒａ ｉｎ ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ ［ Ｊ］ ． Ｔｉａｎｊｉｎ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ， ２０２２， ２８
（９）： ３０－３３．

［ ６ ］ 　 ＳＵＺＵＫＩ Ｈ， ＦＩＬＩＰＰＵＣＣＩ Ｍ Ｇ， ＣＨＥＬＯＭＩＮＡ Ｇ Ｎ， ｅｔ ａｌ． Ａ
ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｖｉｅｗ ｏｆ Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｉｎ Ａｓｉａ ａｎｄ Ｅｕｒｏｐｅ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ
ｎｕｃｌｅａｒ ａｎｄ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ［Ｊ］ ． Ｂｉｏｃｈｅｍ Ｇｅｎｅｔ，
２００８， ４６（５ ／ ６）： ３２９－３４６．

［ ７ ］ 　 徐春雨， 王述艳， 于成文， 等． 大林姬鼠与黑线姬鼠生物学

指标对比分析 ［Ｊ］ ． 湖北农业科学， ２０２１， ６０（２）： １２３－１２５．
ＸＵ Ｃ Ｙ， ＷＡＮＧ Ｓ Ｙ， ＹＵ Ｃ Ｗ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘ ｏｆ Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｐｅｎｉｎｓｕｌａｅ ａｎｄ Ａｐｏｄｅｍｕｓ ａｇｒａｒｉｕｓ
［Ｊ］ ． Ｈｕｂｅｉ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ， ２０２１， ６０（２）： １２３－１２５．

［ ８ ］ 　 周思宇， 苏航， 杨文建， 等． 牡丹江三道关林场大林姬鼠肠

道菌群与功能预测 ［Ｊ］ ． 中国林副特产， ２０２２， ４：１９－２１．
ＺＨＯＵ Ｓ Ｙ， ＳＵ Ｈ， ＹＡＮＧ Ｗ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｐｏｄｅｍｕｓ
ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ ｉｎ ｍｕｄａｎｊｉａｎｇ ｓａｎｄａｏｇｕａｎ ｆｏｒｅｓｔ ｆａｒｍ ［ Ｊ］ ． Ｆｏｒｅｓｔ
Ｂｙ⁃Ｐｒｏｄｕｃｔ Ｓｐｅｃｉａｌｉｔｙ Ｃｈｉｎ， ２０２２， ４：１９－２１．

［ ９ ］ 　 贾修歧． 大林姬鼠和黑线姬鼠血清蛋白、组织蛋白及同工酶

的比较研究 ［Ｄ］． 牡丹江： 牡丹江师范学院； ２０２１．
ＪＩＡ Ｘ Ｑ． Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｓｅｒｕｍ ｐｒｏｔｅｉｎ， ｔｉｓｓｕｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｄ
ｉｓｏｚｙｍｅ ｏｆ ａ． ｐｅｎｉｎｓｕｌａｅ ａｎｄ Ａｐｏｄｅｍｕｓ ａｇｒａｒｉｕｓ ［ Ｄ ］．
Ｍｕｄａｎｊｉａｎｇ： Ｍｕｄａｎｊｉａｎｇ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ； ２０２１．

［１０］ 　 辛笛． 低氧环境对大林姬鼠生活节律及血液生理生化指标的

影响 ［Ｄ］． 牡丹江： 牡丹江师范学院； ２０１７．

５７４



中国实验动物学报 ２０２４ 年 ４ 月第 ３２ 卷第 ４ 期　 Ａｃｔａ Ｌａｂ Ａｎｉｍ Ｓｃｉ Ｓｉｎ，Ａｐｒｉｌ ２０２４，Ｖｏｌ． ３２， Ｎｏ． ４

ＸＩＮ Ｄ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｈｙｐｏｘｉｃ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｏｎ ｔｈｅ ｌｉｆｅ ｒｈｙｔｈｍ ａｎｄ
ｂｌｏｏｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ Ａｐｏｄｅｍｕｓ
ｐｅｎｉｎｓｕｌａｅ ［ Ｄ ］． Ｍｕｄａｎｊｉａｎｇ： Ｍｕｄａｎｊｉａｎｇ Ｎｏｒｍａｌ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ； ２０１７．

［１１］ 　 ＫＯＨ Ｈ， ＪＡＮＧ Ｋ， ＷＡＮＧ Ｊ Ｘ， ｅｔ ａｌ． Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ
ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ ｒｅｇｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ
ｔｗｏ ｓｕｂｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｋｏｒｅａｎ ｆｉｅｌｄ ｍｏｕｓｅ（Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｐｅｎｉｎｓｕｌａｅ）
［Ｊ］ ． Ａｃｔａ Ｔｈｅｒｉｏｌ Ｓｉｎ， ２０１０， ３０（３）： ２５６－２６３．

［１２］ 　 ＬＩＵ Ｘ， ＹＵ Ｘ， ＸＵ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ａｎ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ
ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒ ｓｙｓｔｅｍ ｔｏ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ
Ｍｅｒｉｏｎｅｓ ｍｅｒｉｄｉａｎｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ［Ｊ］ ． Ｅｘｐ Ａｎｉｍ， ２０２０， ６９（２）：
２２４－２３２．

［１３］ 　 熊建杰． 西北地区 ４ 个中国特有鹿种的微卫星遗传多样性研

究 ［Ｄ］． 杨凌： 西北农林科技大学； ２０１０．
ＸＩＯＮＧ Ｊ Ｊ． Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｏｕｒ Ｃｈｉｎｅｓｅ
ｕｎｉｑｕｅ Ｄｅｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ ｒｅｇｉｏｎ ［ Ｄ ］． Ｙａｎｇｌｉｎｇ：
Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ａ ＆ Ｆ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ； ２０１０．

［１４］ 　 左琴， 魏杰， 付瑞， 等． 应用微卫星技术对 ＫＭ 小鼠种子群

体遗传质量进行比较分析 ［ Ｊ］ ． 中国实验动物学报， ２０２２，
３０（６）： ８１９－８２３．
ＺＵＯ Ｑ， ＷＥＩ Ｊ， ＦＵ Ｒ， ｅｔ ａｌ． Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｑｕａｌｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆ ａ ｃｌｏｓｅｄ ＫＭ ｍｏｕｓｅ ｃｏｌｏｎｙ ｂｙ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ［ Ｊ］ ． Ａｃｔａ Ｌａｂ
Ａｎｉｍ Ｓｃｉ Ｓｉｎ， ２０２２， ３０（６）： ８１９－８２３．

［１５］ 　 李晓锋， 马月辉， 熊琪， 等． 麻城黑山羊微卫星标记多态性

分析 ［ Ｊ ］ ． 湖 北 农 业 科 学， ２０１３， ５２ （ １８ ）： ４４５４ －

４４５７， ４４６８．
ＬＩ Ｘ Ｆ， ＭＡ Ｙ Ｈ， ＸＩＯＮＧ Ｑ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ
ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ Ｍａｃｈｅｎｇ ｂｌａｃｋ ｇｏａｔ ［ Ｊ］ ． Ｈｕｂｅｉ Ａｇｒｉｃ
Ｓｃｉ， ２０１３， ５２（１８）： ４４５４－４４５７， ４４６８．

［１６］ 　 储明星， 王吉振， 王爱国， 等． 小尾寒羊五个微卫星基因座

遗传多态性研究 ［Ｊ］ ． 遗传学报， ２００２， ２９（６）： ５０２－５０６．
ＣＨＵ Ｍ Ｘ， ＷＡＮＧ Ｊ Ｚ， ＷＡＮＧ Ａ Ｇ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｅｔｉｃ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｉｎ ｓｍａｌｌ ｔａｉｌ Ｈａｎ ｓｈｅｅｐ
［Ｊ］ ． Ａｃｔａ Ｇｅｎｅｔ Ｓｉｎ， ２００２， ２９（６）： ５０２－５０６．

［１７］ 　 张振祥， 陈艳霞， 习向玉， 等． 应用微卫星标记分析山丹军

马场甘肃马鹿遗传多样性 ［Ｊ］ ． 高原科学研究， ２０２２， ６（１）：
６３－７５．

ＺＨＡＮＧ Ｚ Ｘ， ＣＨＥＮ Ｙ Ｘ， ＸＩ Ｘ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｇａｎｓｕ ｒｅｄ Ｄｅｅｒ ｕｓｉｎｇ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ［ Ｊ］ ．
Ｐｌａｔｅａｕ Ｓｃｉ Ｒｅｓ， ２０２２， ６（１）： ６３－７５．

［１８］ 　 张民照． 用多态位点率和香农指数分析的飞蝗地理种群遗传

多样性 ［Ｊ］ ． 中国农学通报， ２００８， ２４（９）： ３７６－３８１．
ＺＨＡＮＧ Ｍ Ｚ． Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ
ｔｈｅ ｍｉｇｒａｔｏｒｙ ｌｏｃｕｓｔ ａｎａｌｙｚｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ
ａｎｄ ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｉｎｄｅｘ ［Ｊ］ ． Ｃｈｉｎ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ Ｂｕｌｌ， ２００８， ２４（９）：
３７６－３８１．

［１９］ 　 ＢＯＴＳＴＥＩＮ Ｄ， ＷＨＩＴＥ Ｒ Ｌ， ＳＫＯＬＮＩＣＫ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ
ｏｆ ａ ｇｅｎｅｔｉｃ ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐ ｉｎ ｍａｎ ｕｓｉｎｇ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ［ Ｊ］ ． Ａｍ Ｊ Ｈｕｍ Ｇｅｎｅｔ， １９８０， ３２ （ ３）： ３１４
－３３１．

［２０］ 　 ＷＡＤＥ Ｍ Ｊ． Ｗｒｉｇｈｔ’ ｓ Ｖｉｅｗ ｏｆ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ： Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ
Ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｏｆ Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ． Ｖｏｌ． ４， Ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ｗｉｔｈｉｎ ａｎｄ ａｍｏｎｇ
Ｎａｔｕｒａｌ Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ． Ｓｅｗａｌｌ Ｗｒｉｇｈｔ． Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｃａｇｏ Ｐｒｅｓｓ，
Ｃｈｉｃａｇｏ， １９７８． ｘ， ５８０ ｐｐ． ， ｉｌｌｕｓ． ＄ ３７􀆰 ５０ ［ Ｊ］ ． Ｓｃｉｅｎｃｅ，
１９８０， ２０７（４４２７）： １７３－１７４．

［２１］ 　 ＥＸＣＯＦＦＩＥＲ Ｌ， ＳＭＯＵＳＥ Ｐ Ｅ， ＱＵＡＴＴＲＯ Ｊ Ｍ． Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ ｍｅｔｒｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ＤＮＡ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ： ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｔｏ ｈｕｍａｎ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ
ｄａｔａ ［Ｊ］ ． Ｇｅｎｅｔｉｃｓ， １９９２， １３１（２）： ４７９－４９１．

［２２］ 　 胡维新， 杨榕， 许冰， 等． 洞庭湖日本血吸虫疫区东方田鼠

生化与分子遗传学标记的初步研究 ［ Ｊ］ ． 中国实验动物学

报， ２００２， １０（４）： ２０５－２０９．
ＨＵ Ｗ Ｘ， ＹＡＮＧ Ｒ， ＸＵ Ｂ， ｅｔ ａｌ． Ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ａｎｄ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｒｋｅｒｓ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｔｕｓ ｆｏｒｔｉｓ ｉｎ ｄｏｎｇｔｉｎｇｈｕ ｌａｋｅ
ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ ［ Ｊ］ ． Ａｃｔａ Ｌａｂ Ａｎｉｍ Ｓｃｉ Ｓｉｎ， ２００２， １０（ ４）：
２０５－２０９．

［２３］ 　 商海涛， 魏泓， 岳秉飞， 等． 应用微卫星 ＤＮＡ 标记对 Ｗｉｓｔａｒ
和 ＳＤ 大鼠封闭群的遗传学研究 ［ Ｊ］ ． 分子细胞生物学报，
２００８， ４１（１）： ２８－３４．
ＳＨＡＮＧ Ｈ Ｔ， ＷＥＩ Ｈ， ＹＵＥ Ｂ Ｆ， ｅｔ ａｌ． Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ
ｗｉｓｔａｒ ａｎｄ ｓｐａｇｕｅ⁃ｄａｒｌｅｙ ｏｕｔｂｒｅｄ ｒａｔｓ ［ Ｊ］ ． Ｊ Ｍｏｌ Ｃｅｌｌ Ｂｉｏｌ，
２００８， ４１（１）： ２８－３４．

［收稿日期］ 　 ２０２３－１０－２４

６７４


