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摘要  利用45对微卫星分子标记（SSR），以草鱼(Ctenopharyngodon idellus)自然群体为实验材料，探讨野

生群体遗传多样性研究中所需的最适样本量与标记量。实验设置6个样本量梯度，9个标记量梯度。对等位基因数

（Na）、有效等位基因数（Ne）、观察杂合度（Ho）、期望杂合度（He）等遗传多样性指标的变化趋势进行
统计分析。结果表明，样本量、微卫星标记的数量和多态性水平对群体遗传多样性均有较大的影响，其中等位基

因数与样本量大小呈显著正相关，而杂合度随标记量的增多而剧烈波动。当取样量大于40，标记量大于25时，
各遗传参数值趋于稳定。因此，在应用微卫星标记对水产动物自然群体的遗传学研究中，要根据所研究种类的特

点，尽可能采样40尾以上，采用25个以上标记，避免由人为选择的偏差对群体遗传多样性水平的正确评估所造
成的影响。同时根据上述研究结果，对陕西草鱼自然群体进行了遗传多样性的评估，结果显示该群体平均等位基

因数（MNA）、平均有效等位基因数、平均观测杂合度、平均期望杂合度分别为7.26、4.21、0.73、0.68，
认为该群体具有较高的遗传多样性。 
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