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  本刊中 包含“普氏原羚；微卫星引
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筛选普氏原羚粪便DNA中微卫星引物  
并应用于个体识别  
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摘要  为了更好地保护极度濒危的普氏原羚物种，选择非损伤性样品-粪便作为研究材料，选用10对非洲糜羚微

卫星引物和10对绵羊微卫星引物作为筛选普氏原羚基因组DNA微卫星位点的引物。通过非变性聚丙烯酰胺凝胶电

泳检测微卫星PCR的扩增产物，结果发现20对引物中有8对引物在普氏原羚基因组DNA中扩增出了多态性位点。

通过等位基因数目和等位基因频率对这8个位点的基因杂合度、多态性信息含量、有效等位基因数进行了计算，

结果发现这8个位点在39个普氏原羚粪便样品中的基因杂合度介于0.71~0.84，平均杂合度为0.78；多态性信

息含量介于0.79~0.66，平均多态信息含量为0.73；有效等位基因数介于3.40~6.08，平均有效等位基因为

5.98，这表明所筛选到的8个微卫星基因座在研究普氏原羚粪便样品中均为中高度多态性基因座，具有比较明显

的遗传变异，完全适合普氏原羚各种分子遗传分析。因此试验应用这8对多态性引物对39个粪便样品的个体进行

识别，发现这39个粪便样品来自35个不同的个体。 
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