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专题研究

无特定病原体金定鸭微卫星 ＤＮＡ 遗传多样性分析
赵丽丽＃，陆涛峰＃，张晓萍，牛银杰，陈洪岩∗

（中国农业科学院哈尔滨兽医研究所兽医生物技术国家重点实验室，哈尔滨　 １５０００１）

　 　 【摘要】 　 目的　 利用微卫星标记对无特定病原体金定鸭群进行遗传多样性分析。 方法　 采用微卫星标记，
对 ＳＰＦ 金定鸭种群中 ７１ 个个体进行遗传多样性分析。 结果　 ＳＰＦ 金定鸭种群中 １７ 个位点上共检测到 １１９ 个等位

基因，每个微卫星上等位基因数介于 ３ ～ １３；该 ＳＰＦ 金定鸭群体中有 １３ 个位点（ＰＩＣ ＞ ０ ５）呈现出高度多态，平均杂

合度为（０ ５８１６ ± ０ ０１４２），其他位点均呈现出中度多态。 仅有 ５ 个位点处于 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡状态，其余 １２ 个

位点显著偏离 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡，达到极显著水平（Ｐ ＜ ０ ０１）。 结论　 该 ＳＰＦ 金定鸭群体内均存在丰富的遗传

多样性，满足建立封闭群的遗传特征，可以利用该群体继续开展无特定病原体金定鸭封闭群的建立。
【关键词】 　 ＳＰＦ 金定鸭；遗传多样性；微卫星标记
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　 　 金定鸭是我国著名的蛋鸭地方品种，因其产蛋

量高、体型小、饲料利用率高、杂交利用效果明显、适
应性强等优点而驰名中外［１⁃２］。 哈尔滨兽医研究所

实验动物中心从国家水禽种质资源基因库江苏省丰

达水禽育种场引进祖代金定鸭种卵，从孵化开始在

屏障环境下进行病原微生物的净化。 自 １ 日龄起直

至淘汰，全部生命周期都饲养于隔离器中，已经排除

了高致病性禽流感病毒、鸡新城疫病毒、禽腺病毒Ⅲ
群、番鸭细小病毒、禽减蛋综合征、鹅细小病毒、鸭瘟

病毒、Ｉ 型鸭肝炎病毒、鸭圆环病毒和鸭坦布苏病毒

等十种病原体，初步培育出无特定病原体金定鸭 Ｆ０
代核心群。 为了了解该群的遗传多样性状况，以便

采取更有效的保种措施及更好地开发利用，本研究

采用微卫星 ＤＮＡ 技术，选用 １７ 个极其高度多态且
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分布在不同连锁群上的微卫星标记，结合 ＰＣＲ 和毛

细管电泳技术，从分子水平对该群无特定病原体金

定鸭的遗传多样性进行了研究，以期获得该群体的

遗传学参数，为 ＳＰＦ 金定鸭封闭群的培育提供基础

数据。

１　 材料和方法

１ １　 材料

１ １ １　 实验动物

本试验共采集了中国农业科学院哈尔滨兽医研

究所实验动物中心保存的无特定病原体金定鸭 ７１
只，６１ 周龄【ＳＣＸＫ（黑）２０１１ － ００７】，翅静脉采血。
所有动物经过高致病性禽流感病毒、鸡新城疫病毒、
禽淋巴白血病病毒、番鸭细小病毒、禽减蛋综合征、

鹅细小病毒、鸭瘟病毒、Ｉ 型鸭肝炎病毒、鸭圆环病

毒和鸭坦布苏病毒等十种病原体检测，均呈阴性，微
生物检测内容在本文中没有涉及。
１ １ ２　 ＰＣＲ 相关试剂

ＴａｑＤＮＡ 聚合酶、ｄＮＴＰｓ 及 １００ ｂｐ ＤＮＡ ｌａｄｄｅｒ
均购自大连宝生物有限公司。
１ １ ３　 微卫星引物

参照文献报道，选择了 １７ 对微卫星标记用于鸭

的遗传多样性分析［３，５，８］。 为了实现微卫星多态性

的荧光半自动检测，对引物进行了荧光修饰，本研究

选择了适用于 ＡＢＩ３１３０ＸＬ 下光栅 ＣＣＤ 荧光检测系

统的三种荧光集团，即 ＦＡＭ（蓝色）、ＨＥＸ（绿色）、
和 ＬＩＺ（橙色），其中 ＬＩＺ 为分子量内标。 所用引物

和组合见表 １。
　 　 表 １　 １７ 个鸭微卫星位点的相关信息

　 　 Ｔａｂ． １　 Ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ １７ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｉｎ ｔｈｅ ｄｕｃｋｓ
微卫星标记名称

Ｎａｍｅ ｏｆ
ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ

引物序列（５’ － ３’）
Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ

ｐｒｉｍｅｒｓ（５’ － ３’）

片段范围 ／ ｂｐ
Ｆｒａｇｍｅｎｔ

ｓｉｚｅ

荧光标记
Ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ

ｌａｂｅｌｉｎｇ

退火温度 ／ ℃
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

ＣＡＵＤ００４
ＴＣＣＡＣＴＴＧＧＴＡＧＡＣＣＴＴＧＡＧ
ＴＧＧＧＡＴＴＣＡＧＴＧＡＧＡＡＧＣＣＴ ２０２ － ２２２ ＨＥＸ ６２

ＣＡＵＤ０１１
ＴＧＣＴＡＴＣＣＡＣＣＣＡＡＴＡＡＧＴＧ
ＣＡＡＡＧＴＴＡＧＣＴＧＧＴＡＴＣＴＧＣ １２９ － １４２ ＨＥＸ ５２

ＣＡＵＤ０１３ ＡＣＡＡＴＡＧＡＴＴＣＣＡＧＡＴＧＣＴＧＡＡ
ＡＴＧＴＣＴＧＡＧＴＣＣＴＣＧＧＡＧＣ

８７ － １０５ ６ＦＡＭ ５８

ＣＡＵＤ０２３ ＣＡＣＡＴＴＡＡＣＴＡＣＡＴＴＴＣＧＧＴＣＴ
ＣＡＧＣＣＡＡＡＧＡＧＴＴＣＡＡＣＡＧＧ

１６４ － １６７ ６ＦＡＭ ５２

ＣＡＵＤ０２６ ＡＣＧＴＣＡＣＡＴＣＡＣＣＣＣＡＣＡＧ
ＣＴＴＴＧＣＣＴＣＴＧＧＴＧＡＧＧＴＴＣ

１４２ － １５２ ６ＦＡＭ ６１

ＣＡＵＤ０３５ ＧＴＧＣＣＴＡＡＣＣＣＴＧＡＴＧＧＡＴＧ
ＣＴＴＡＴＣＡＧＡＴＧＧＧＧＣＴＣＧＧＡ

２２１ － ２３９ ６ＦＡＭ ６３

ＣＡＵＤ０３２ ＧＡＡＡＣＣＡＡＣＴＧＡＡＡＡＣＧＧＧＣ
ＣＣＴＣＣＴＧＣＧＴＣＣＣＡＡＴＡＡＧ

１１８ － １２６ ６ＦＡＭ ５８

ＣＡＵＤ０２７ ＡＧＡＡＧＧＣＡＧＧＣＡＡＡＴＣＡＧＡＧ
ＴＣＣＡＣＴＣＡＴＡＡＡＡＡＣＡＣＣＣＡＣＡ

１１２ － １２２ ＨＥＸ ６４

ＡＰＨ０８ ＡＡＡＧＣＣＣＴＧＴＧＡＡＧＣＧＡＧＣＴＡ
ＴＧＴＧＴＧＴＧＣＡＴＣＴＧＧＧＴＧＴＧＴ

１７６ － １８７ ＨＥＸ ５３

ＡＰＨ１３ ＣＡＡＣＧＡＧＴＧＡＣＡＡＴＧＡＴＡＡＡＡ
ＣＡＡＴＧＡＴＣＴＣＡＣＴＣＣＣＡＡＴＡＧ

２４３ － ２５５ ＨＥＸ ５６

ＡＰＨ１８ ＴＴＣＴＧＧＣＣＴＧＡＴＡＧＧＴＡＴＧＡＧ
ＧＡＡＴＴＧＧＧＴＧＧＴＴＣＡＴＡＣＴＧＴ

１４９ － １５３ ６ＦＡＭ ５８

ＡＰＨ２０ ＡＣＣＡＧＣＣＴＡＧＣＡＡＧＣＡＣＴＧＴ
ＧＡＧＧＣＴＴＴＡＧＧＡＧＡＧＡＴＴＧＡＡＡＡ

１６６ － １７２ ＨＥＸ ５８

ＡＰＨ２５ ＣＣＧＴＣＡＧＡＣＴＧＴＡＧＧＧＡＡＧＧ
ＡＡＡＧＣＴＣＣＡＣＡＧＡＧＧＣＡＡＡＧ

１０２ － １１４ ６ＦＡＭ ５９

ＡＰＨ０９ ＧＧＡＴＧＴＴＧＣＣＣＣＡＣＡＴＡＴＴＴ
ＴＴＧＣＣＴＴＧＴＴＴＡＴＧＡＧＣＣＡＴＴＡ

１０４ － １３０ ６ＦＡＭ ５８

ＡＰＨ２１ ＣＴＴＡＡＡＧＣＡＡＡＧＣＧＣＡＣＧＴＣ
ＡＧＡＴＧＣＣＣＡＡＡＧＴＣＴＧＴＧＧＴ

１３２ － １３９ ６ＦＡＭ ５９

ＡＰＨ２２ ＧＴＴＡＴＣＴＣＣＣＡＣＴＧＣＡＣＡＣＧ
ＣＧＡＣＡＧＧＡＧＣＡＡＧＣＴＧＧＡＧ

１４８ － １５８ ６ＦＡＭ ５８

ＡＰＨ１５ ＣＣＧＴＣＡＧＡＣＴＧＴＡＧＧＧＡＡＧＧ
ＡＡＡＧＣＴＣＣＡＣＡＧＡＧＧＣＡＡＡＧ

１７４ － １８０ ６ＦＡＭ ６０
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１ ２　 方法

１ ２ １　 血液基因组 ＤＮＡ 的提取采用常规的酚氯仿

抽提法

１ ２ ２　 ＰＣＲ 扩增

ＰＣＲ 总反应体积为 ２５ μＬ，其中 １０ × ＰＣＲ ｂｕｆｆ⁃
ｅｒ、ｄＮＴＰ、Ｔａｑ 酶按照不同试剂盒的推荐量加入，上
下游引物 （１００ ｐｍｏｌ ／ μＬ） 各 １ μＬ ，基因组 ＤＮＡ：１
μＬ，用纯水（ｄｄＨ２Ｏ）补足体系到 ２５ μＬ。

ＰＣＲ 反应程序为：９４℃ 预变性， ３ ｍｉｎ；９４℃ 变

性，４０ ｓ；退火温度 （各位点退火温度参见表 Ｂ），
４０ ｓ；７２℃ 延伸，４０ ｓ；３０ 个循环；７２℃ 继续延伸 ５
ｍｉｎ；扩增产物 ４℃保存。
１ ２ ３　 ＰＣＲ 产物的检测

ＰＣＲ 产物，经 １ ５％ 的琼脂糖凝胶电泳以及凝

胶成像系统拍照检测扩增结果。
１ ２ ４　 扩增产物的 ＳＴＲ 扫描

扩增产物经过琼脂糖凝胶电泳检测确保扩增出

目的片断后，选择分别以 ＦＡＭ、ＨＥＸ、ＴＡＭＲＡ 标记

的三个位点的扩增产物，以 １∶ １ ５∶ １ ５ 体积比混合，
取 １ μＬ 上样进行 ＳＴＲ 扫描。 荧光引物合成和 ＳＴＲ
扫描均由金唯智公司完成。
１ ２ ５　 数据分析

本研究中采用 Ｅｘｃｅｌ Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ Ｔｏｏｌｋｉｔ （ ｖｅｒ⁃
ｓｉｏｎ ３ １） 软件计算群体内各位点的等位基因数

（Ｎａ）和多态信息含量（ ＰＩＣ）、群体的期望杂合度

（Ｈｅ）和观察杂合度（Ｈｏ）；利用 ＧＥＮＥＰＯＰ ｖｅｒｓｉｏｎ
３ ４ 软件进行 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡检验。

２　 结果与分析

２ １　 等位基因及基因频率

该金定鸭群体在 １７ 个微卫星位点上的等位基

因及等位基因频率情况如表 ２ 所示。 结果表明，
金定鸭群体在 １７ 个位点上共检测到 １１９ 个等位基

因，所有位点中等位基因数最多的为 １３ 个，最少

的为 ３ 个。 大部分位点上检测到的等位基因数都

接近于文献报道［５，１０］ 。 每个位点上存在一个或极

少数优势等位基因，这些优势等位基因可能是品

种间或种内较为保守的等位基因，同时在部分位

点也存在一些低频率的等位基因，依据文献报

道［３， ５ ，８］我们选取的微卫星全部为二核苷酸重复序

列，但在许多位点上检测到了单碱基的差异，说明

在这些位点的侧翼序列中可能存在着一定程度的

单核苷酸多态性。

２ ２　 杂合度、多态信息含量及有效等位基因数

１７ 个微卫星位点在金定鸭群体中的多态信息

含量（ＰＩＣ）、群体的期望杂合度（Ｈｅ）和观察杂合度

（Ｈｏ）见表 ３。 结果表明，该金定鸭群体中有 １３ 个位

点（ ＰＩＣ ＞ ０ ５ ） 呈现出高度多态，平均杂合度为

（０ ５８１６ ± ０ ０１４２），其他位点均呈现出中度多态。
上述信息均表明群体内遗传多样性较高，各位点多

态性较好，遗传多样性水平基本相当。 依据 Ｂｏｔｓｔｅｉｎ
等首先提出的衡量基因变异程度高低的多态信息含

量（ＰＩＣ）指标，表明所选位点具有较高的多态性，适
于鸭的遗传学分析。
２ ３　 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡

使用 ＧＥＮＥＰＯＰ 软件对金定鸭群体中 １７ 个微

卫星位点的 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡状态进行检验，统
计结果如表 ４ 所示。 结果显示，仅有 ５ 个位点处于

Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡状态，其余 １２ 个位点显著偏离

Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡，达到极显著水平（Ｐ ＜ ０ ０１），
表明该群体在培育过程中受到明显的选择效应，与
该群体的遗传背景相符合。

综上所述，该 ＳＰＦ 金定鸭群体在所选的 １７ 个微

卫星位点上表现出较高的多态性，表明这些位点能

用于封闭群金定鸭遗传质量评价。 同时，该群体在

一些位点上表现出偏离哈代⁃温伯格平衡的现象，表
明该群体在培育过程中受到了人工选择的压力，这
也与该群体的遗传背景相一致。 因此，该群体经过

基于微卫星标记的遗传质量检测，表明该群体符合

封闭群的遗传特征，可以利用该群体继续开展无特

定病原体金定鸭封闭群的建立。

３　 讨论

微卫星 ＤＮＡ（ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ）是上世纪 ８０ 年代末

发展起来的一种新型遗传标记。 由于其具有在基因

组中分布广泛、多态性高、易于检测、共显性遗传等

优点，因此在评价遗传多样性、构建遗传连锁图谱、
绘制系统发生树、疾病诊断和亲子鉴定方面显示出

巨大优势，并在动植物的遗传研究中得到了广泛应

用［７，８］，同时也被作为一种重要、成熟的遗传学检测

工具广泛应用于各类实验动物遗传质量检测研究

中［９，１０］。 目前，微卫星 ＤＮＡ 扩增产物的电泳分型方

法有琼脂糖电泳、聚丙烯酰胺电泳和毛细管电泳等。
毛细管电泳技术是将荧光标记的 ＰＣＲ 产物和标准

分子量样品（内参） 在同一毛细管中进行电泳，ＤＮＡ
分析仪将结果自动记录在计算机上，利用片段分析

１０３



中国实验动物学报 ２０１６ 年 ６ 月第 ２４ 卷第 ３ 期　 Ａｃｔａ Ｌａｂ Ａｎｉｍ Ｓｃｉ Ｓｉｎ，Ｊｕｎｅ ２０１６，Ｖｏｌ． ２４ Ｎｏ． ３

软件进行图像收集和分析，精确计算出微卫星等位

基因片段的大小。 毛细管电泳检测 ＰＣＲ 产物具有

微量、高度自动化、结果更加准确等明显优势，是微

卫星检测的发展方向。
　 　 表 ２　 １７ 个鸭微卫星位点等位基因数及等位基因频率

　 　 Ｔａｂ． ２　 Ａｌｌｅｌｅ ｓｉｚｅ ａｎｄ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ ａｔ １７ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｉｎ ｔｈｅ ｄｕｃｋｓ

基因座
Ｌｏｃｉ

等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｌｌｅｌｅｓ

等位基
因频率
Ａｌｌｅｌｅ

ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

基因座
Ｌｏｃｉ

等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｌｌｅｌｅｓ

等位基
因频率
Ａｌｌｅｌｅ

ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

基因座
Ｌｏｃｉ

等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｌｌｅｌｅｓ

等位基
因频率
Ａｌｌｅｌｅ

ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

ＡＰＨ０８

ＡＰＨ０９

ＡＰＨ１３

ＡＰＨ１５

ＡＰＨ１８

ＡＰＨ２０

ＡＰＨ２１

１００ １ ４１
１０５ ２０ ４２
１０６ ０ ７０
１０７ ２４ ６５
１０９ ０ ７０
１１０ ２ １１
１１１ ４２ ２５
１１３ ７ ７５

１０１ ５ ６３
１０５ １４ ０８
１０７ ２７ ４６
１０９ １ ４１
１２４ ５１ ４１

１７６ ７ ０４
１７８ ６９ ０１
１７９ １４ ７９
１８７ ９ １５

１６６ １ ４１
１６８ ７６ ０６
１６９ ２ ８２
１７０ １１ ９７
１７１ ０ ７０
１７２ ７ ０４

２４３ ４ ２３
２４４ １ ４１
２５０ １３ ３８
２５１ ３６ ６２
２５２ ４４ ３７

１４５ ８ ４５
１５０ ４１ ５５
１５１ ３８ ７３
１５２ １１ ２７

１３２ ２ １１
１３３ ０ ７０
１３５ ５９ １５
１３８ １８ ３１
１４３ ４ ９３
１５０ ０ ７０
１５１ １４ ０８

ＡＰＨ２２

ＡＰＨ２５

ＣＡＵＤ００４

ＣＡＵＤ０１１

ＣＡＵＤ０１３

ＣＡＵＤ０２３

１５０ ０ ７０
１５２ １０ ５６
１５８ ８８ ７３

１６７ １ ４１
１６８ ５９ １５
１６９ １９ ７２
１７０ ６ ３４
１７１ ６ ３４
１７２ ３ ５２
１７３ ３ ５２

１９５ ３ ５２
２０３ ２５ ３５
２０４ ９ ８６
２０９ １２ ６８
２１０ ２６ ０６
２１１ １１ ２７
２２２ １１ ２７

１３２ ２ １１
１３３ ０ ７０
１３５ ４０ １４
１３８ ４ ２３
１４３ １ ４１
１４５ ７ ７５
１５０ ２２ ５４
１５１ １９ ７２
１５２ １ ４１

１３２ ２ １１
１３３ ０ ７０
１３５ ４０ １４
１３８ ４ ２３
１４３ １ ４１
１５１ １ ４１
１５２ １０ ５６
１５８ ３９ ４４

１６４ ６５ ４９
１６６ １６ ２０
１７２ ３ ５２
１８３ １３ ３８
１８４ ０ ７０
１８６ ０ ７０

ＣＡＵＤ０２６

ＣＡＵＤ０２７

ＣＡＵＤ０３２

ＣＡＵＤ０３５

１６７ １ ４１
１６８ ３３ ８０
１６９ １２ ６８
１７０ ０ ７０
１７１ ０ ７０
１７２ ０ ７０
１９５ ２ １１
２０３ １４ ０８
２０４ ４ ９３
２０９ ６ ３４
２１０ １２ ６８
２１１ ５ ６３
２２２ ４ ２３

１４５ ７ ７５
１５０ ２２ ５４
１５１ １８ ３１
１５２ １ ４１
１９５ ２ １１
２０３ １４ ０８
２０４ ４ ９３
２０９ ６ ３４
２１０ １２ ６８
２１１ ５ ６３
２２２ ４ ２３

１３２ ２ １１
１３３ ０ ７０
１３５ ４０ １４
１３８ ４ ２３
１４３ １ ４１
１４５ ７ ７５
１５０ ２２ ５４
１５１ １９ ７２
１５２ １ ４１

２２２ １４ ７９
２３０ ４７ ８９
２３１ ９ ８６
２３２ ２ １１
２３３ ６ ３４
２３７ １６ ２０
２３９ ２ ８２

　 　 本研究利用毛细管电泳技术，建立了 ＳＰＦ 金定

鸭群体遗传质量研究的方法，该方法包含了 １７ 个鸭

微卫星位点。 通过对 ＳＰＦ 金定鸭种群中 ７１ 个个体

的遗传多样性分析，共检测到 １１９ 个等位基因，每个

微卫星座位上等位基因数介于 ３ ～ １３ 个之间，大部

分位点上检测到的等位基因数都接近于文献报

道［２，１１，１２］。 该 ＳＰＦ 金定鸭群体中有 １３ 个位点（ＰＩＣ
＞ ０ ５）呈现出高度多态，平均杂合度为（０ ５８１６ ±

２０３
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０ ０１４２），其他位点均呈现出中度多态，仅有 ５ 个位

点处于 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡状态，其余 １２ 个位点显

著偏离 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡，达到极显著水平（Ｐ ＜
０ ０１）。 结果表明，该 ＳＰＦ 金定鸭群体在所选的 １７
个微卫星位点上表现出较高的多态性，说明这些位

点能用于封闭群金定鸭遗传质量评价。 同时，该群

体在一些位点上表现出偏离哈代⁃温伯格平衡的现

象，表明该群体在培育过程中受到了人工选择的压

力，这也与该群体的遗传背景相一致。
表 ３　 １７ 个鸭微卫星位点遗传变异参数

Ｔａｂ． ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ａｔ １７ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｉｎ ｔｈｅ ｄｕｃｋｓ

基因座
Ｌｏｃｉ

群体的期望
杂合度
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ

ｈｅｒｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

观察杂合度
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｉｅｓ

多态信息含量
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ

ＡＰＨ０８ ０ ７１７３１１ ０ ６４７８８７ ０ ６６６８０７
ＡＰＨ０９ ０ ６４１５９４ ０ ６３３８０３ ０ ５８１３０１
ＡＰＨ１３ ０ ４９１９５９ ０ ３２３９４４ ０ ４５４２８６
ＡＰＨ１５ ０ ４０４０５６ ０ ３８０２８２ ０ ３７７５０３
ＡＰＨ１８ ０ ６５３７８１ ０ ５０７０４２ ０ ５８３１５１
ＡＰＨ２０ ０ ６６２１７２ ０ ２９５７７５ ０ ５９２７２９
ＡＰＨ２１ ０ ５９７９４２ ０ ６１９７１８ ０ ５５２６５２
ＡＰＨ２２ ０ ２０２８７７ ０ ２２５３５２ ０ １８３７９８
ＡＰＨ２５ ０ ６０４７３５ ０ ３６６１９７ ０ ５６４８５５

ＣＡＵＤ００４ ０ ８２１１９７ ０ ０７０４２３ ０ ７９０７５９
ＣＡＵＤ０１１ ０ ７４５７８ ０ ９８５９１５ ０ ７０３２９４
ＣＡＵＤ０１３ ０ ６７４２５８ １ ０ ６１０５６５
ＣＡＵＤ０２３ ０ ５２９３１８ ０ ２９５７７５ ０ ４８５５１９
ＣＡＵＤ０２６ ０ ８２７３９ １ ０ ８０３７２５
ＣＡＵＤ０２７ ０ ８６７８４５ １ ０ ８４７０４２
ＣＡＵＤ０３２ ０ ７４５７８ ０ ９８５９１５ ０ ７０３２９４
ＣＡＵＤ０３５ ０ ７１２６１６ ０ ５４９２９６ ０ ６７５９６４

表 ４　 １７ 个鸭微卫星位点的 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡状态

Ｔａｂ． ４　 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ ｔｅｓｔ ｏｆ １７
ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｕｃｋｓ

ｌｏｃｕｓ Ｐ⁃ｖａｌ Ｓ． Ｅ．
Ｆｉｓ ｅｓｔｉｍａｔｅｓ

Ｗ＆Ｃ Ｒ＆Ｈ
ＡＰＨ０８ ０ ２３０５ ０ ０１７６ ０ ０９７４ ０ １１７
ＡＰＨ０９ ０ ９６７３ ０ ００２２ ０ ０１２２ － ０ ０１６９
ＡＰＨ１３ ０ ０ ０ ３４３１ ０ １００８
ＡＰＨ１５ ０ ０１７６ ０ ００３１ ０ ０５９２ ０ １０３４
ＡＰＨ１８ ０ ０ ０ ２２５７ ０ ２０１８
ＡＰＨ２０ ０ ０ ０ ５５５１ ０ ３６７７
ＡＰＨ２１ ０ ９７４８ ０ ００３９ － ０ ０３６７ － ０ ００９４
ＡＰＨ２２ １ ０ － ０ １１１７ － ０ ０５６８
ＡＰＨ２５ ０ ０ ０ ３９６２ ０ １４６２

ＣＡＵＤ００４ ０ ０ ０ ９１４８ ０ ９１５６
ＣＡＵＤ０１１ ０ ０ － ０ ３２５ － ０ １０９８
ＣＡＵＤ０１３ ０ ０ － ０ ４８８２ － ０ １３６７
ＣＡＵＤ０２３ ０ ０ ０ ４４３ ０ １４８３
ＣＡＵＤ０２６ ０ ０ － ０ ２１０４ － ０ ０７６８
ＣＡＵＤ０２７ ０ ０ － ０ １５３５ － ０ ０９３６
ＣＡＵＤ０３２ ０ ０ － ０ ３２５ － ０ １０９８
ＣＡＵＤ０３５ ０ ０ ０ ２３０４ ０ １６５７

　 　 综上所述，本研究对利用微卫星 ＤＮＡ 标记对培

育的无特定病原体金定鸭种群的遗传多样性进行了

遗传质量检测，表明该群体符合封闭群的遗传特征，
可以利用该群体继续开展无特定病原体金定鸭封闭

群的建立。 从而可以为后期实验动物无特定病原体

金定鸭的培育的标准化、规模化和种子库的建立提

供重要的遗传学数据和理论依据。
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