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华中地区家鸭种质资源的遗传结构研究

李慧芳１，２，李碧春１，杨　宁３，陈宽维２，汤青萍２，宋卫涛２

（１．扬州大学动物科学与技术学院，扬州２２５００９；２．中国农业科学院家禽研究所，

扬州２２５００３；３．中国农业大学动物科学与技术学院，北京１０００９４）

摘　要：利用２８个微卫星标记对华中地区６个家鸭资源（淮南麻鸭、攸县麻鸭、临武鸭、荆江麻鸭、沔阳麻鸭和恩施

麻鸭）的遗传结构进行了评估。结果表明：６个群体的平均杂合度都较高，最低的为攸县麻鸭（０．５５１２），最高的为

荆江麻鸭（０．６０３５），群体平均杂合度为０．５８０１，反映了各鸭种的杂合度都较高，遗传多样性丰富；华中地区各鸭种

间存在较大的遗传分化，２２．５％的遗传变异来源于群体间的差异，进一步反映了各品种具有本品种特性的多样性；

通过计算犇犃遗传距离发现各品种间的遗传距离较远，分化时间较长；ＮＪ聚类结果将华中地区家鸭资源聚为３类，

湖北省的荆江麻鸭、沔阳麻鸭和恩施麻鸭聚为一类；湖南省的攸县麻鸭和临武鸭聚为一类；河南省的淮南麻鸭独聚

为一类。本研究结果为华中地区家鸭品种种质特性研究提供了基础，也为中国家鸭资源的合理保护和开发利用提

供了科学依据。
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犓犲狔狑狅狉犱狊：ｄｕｃｋｂｒｅｅｄｓ；ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ；ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

　　微卫星ＤＮＡ（ＭｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅＤＮＡ）多态性，又

称短串联重复序列长度多态性（ＳＴＲ，ｓｈｏｒｔｔａｎｄｅｍ

ｒｅｐｅａｔｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ），目前已被广泛应用于各种

家禽品种群体遗传结构和亲缘关系的分析［１３］，并取

得了许多有价值的研究成果。

　　我国鸭品种资源丰富，有著名的地方品种
［４］。

而华中地区由于具备复杂多样的地形地貌，形成了

不同的自然生态环境，不同时期的经济文化背景不

同，对鸭的选择和利用目的不同，逐步形成了具有不

同遗传特性和生产性能的地方品种。但长期以来，

各地方品种闭锁繁育，没有形成科学的选育制度和

培育方法，品种失去了其丰富的遗传多样性，特别是

一些隐性遗传优势基因的丢失，大大限制了我国养

鸭业的发展。因此，本研究借助微卫星ＤＮＡ标记

对我国华中地区淮南麻鸭、攸县麻鸭、临武鸭、荆江

麻鸭、沔阳麻鸭和恩施麻鸭这６个鸭群体进行了遗

传学检测，从分子水平上研究不同鸭群体的遗传变

异，揭示其遗传多样性的现状，探索这些群体的遗传

结构及相互关系，为鸭品种资源的保护、开发及利用

提供遗传学依据。

１　材料与方法

１１　试验材料

　　试验材料均来自各鸭种的保种场（区）。每个品

种采样设计参照李慧芳等［５］的报道，完全符合评估

遗传多样性抽样要求和样本含量的要求，采样设计

的公母之比为１∶４，公鸭１２只，母鸭４８只。翅静

脉采血，用常规的酚／氯仿法提取ＤＮＡ，置于４℃保

存备用。

１２　血液基因组犇犖犃的提取

　　 参照文献［６］并稍加改进。

１３　微卫星座位及犘犆犚条件

　　根据文献［７１０］提供的２８对微卫星引物在华中

家鸭群体中的信息见表１。所选引物多态性较好，微

卫星引物的序列由上海生工生物工程技术服务有限

公司合成。每个ＰＣＲ的扩增体系及其产物的检测参

照李慧芳的方法［５］。所用 犜犪狇 ＤＮＡ 聚合酶和

ｄＮＴＰｓ 均 购 自 上 海 生 工 生 物 公 司，采 用

狆犅犚３２２ＤＮＡ／犕狊狆Ⅰｍａｒｋｅｒｓ作为分子量的标准对照。

１４　数据统计

　　由于微卫星标记基因呈共显性，因此可以直接

表１　各微卫星座位在华中６个家鸭群体中的遗传指标

犜犪犫犾犲１　犐狀犱犲狓犲狊狅犳犵犲狀犲狋犻犮狊狅犳２８犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲犾狅犮犻狅犳６

犱狅犿犲狊狋犻犮犱狌犮犽狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犻狀犕犻犱犱犾犲犆犺犻狀犪

座位

Ｌｏｃｉ

等位基因数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ａｌｌｅｌｅｓ

有效等位基因数

Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒ

ｏｆａｌｌｅｌｅｓ

平均多态

信息含量

Ａｖｅｒａｇｅ犘犐犆

ＡＰＬ２ １１．００００ ６．２２６４ ０．８１９０

ＡＰＬ１１ １１．００００ ６．１９２９ ０．８１８０

ＡＰＬ１２ ７．００００ ５．８２７２ ０．８０６０

ＡＰＬ２３ ７．００００ ２．２５５５ ０．４９７０

ＡＰＬ２６ ７．００００ ５．４１３９ ０．７９００

ＡＰＬ３６ ９．００００ ３．１１１３ ０．６２２０

ＡＰＬ８３ ５．００００ ３．６４７４ ０．６８３０

ＡＰＬ８２ ６．００００ ４．５２５０ ０．７５００

ＡＰＬ８１ ４．００００ ３．２４６６ ０．６３６０

ＡＰＬ８０ ９．００００ ７．１３９２ ０．８４４０

ＡＰＬ７９ ５．００００ ２．０８８５ ０．４０７０

ＡＰＬ７８ ４．００００ ２．５２６４ ０．５２３０

ＡＰＬ７７ ６．００００ ２．５２５４ ０．５２６０

ＣＭＯ１２ ８．００００ ６．９６４８ ０．８４００

ＣＭＯ１１ ４．００００ ２．９９０２ ０．６１９０

ＡＰＨ０１ ９．００００ ６．５８０４ ０．８３００

ＡＰＨ０７ ５．００００ ２．９７４４ ０．６２５０

ＡＰＨ０９ １２．００００ ７．２２６６ ０．８３２０

ＡＰＨ１０ １０．００００ ７．６８７８ ０．８５７０

ＡＰＨ１１ ６．００００ ４．２６００ ０．７３００

ＡＰＨ１４ ５．００００ ４．４７０２ ０．７４００

ＳＭＯ６ ６．００００ ４．３７４６ ０．７３５０

ＳＭＯ７ ６．００００ ３．３２６３ ０．６４７０

ＳＭＯ９ ５．００００ ３．６８８６ ０．６９２０

ＳＭＯ１０ ４．００００ ３．５３４１ ０．６６５０

ＳＭＯ１１ ６．００００ ３．５８４０ ０．６７４０

ＳＭＯ１２ ８．００００ ３．０６１０ ０．６１７０

ＳＭＯ１３ ７．００００ ４．７５７８ ０．７６４０

Ｍｅａｎ ６．８５７１ ４．４３５９ ０．６９９６

从表型获知其基因型，再根据等位基因出现的次数

计算其基因频率。并根据公式计算各鸭群体中的多

态信息含量（ＰｏｌｙｍｏｒｐｌｉｓｍＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎＣｏｎｔｅｎｔ，

犘犐犆）、各群体全部微卫星基因座的遗传杂合度

（Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，犎）和各群体间的 Ｎｅｉ氏标准遗

传距离（犇犃）。

　　运用ＰＯＰＧＥＮＥ软件和ＤＩＳＰＡＮ软件对遗传

距离 犇犃 采用邻近法 （Ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ，

２９２
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ＮＪ）进行聚类分析。

２　结果与分析

２１　各微卫星座位的遗传参数

　　由表１可见，２８个微卫星座位在测定的６个鸭

种中均表现出多态性，总共检测到１９８个等位基因。

其中，ＡＰＨ０９的等位基因数最多，为１２个；而最少

的为ＡＰＬ８１、ＡＰＬ７８、ＣＭＯ１１、ＳＭＯ１０：４个；平均

等位基因数为６．８５７１个，平均有效等位基因数为

４．４３５９，平均多态信息含量为０．６９９６。

２２　群体内的遗传变异

　　利用Ｎｅｉ公式根据各微卫星位点等位基因频率

计算华中地区６个家鸭群体内的平均等位基因数、

有效等位基因数、平均观察杂合度和平均期望杂合

度，结果见表２所示，除平均等位基因数外，各群体

内有效等位基因数、平均观察杂合度和平均期望杂

合度三者的高低顺序基本一致。

表２　６个家鸭群体在２８个微卫星座位上的平均遗传参数

犜犪犫犾犲２　犈狊狋犻犿犪狋犻狅狀狅犳犪狏犲狉犪犵犲犵犲狀犲狋犻犮狆犪狉犪犿犲狋犲狉狊狅犳２８犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲犾狅犮犻狅犳６犱狅犿犲狊狋犻犮犱狌犮犽狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

简称

Ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎｓ

平均等位基因数

Ａｖｅｒａｇｅ犖犪

平均有效等位基数

Ａｖｅｒａｇｅ犖犲

平均观察杂合度

Ａｖｅｒａｇｅ犎狅

平均期望杂合度

Ａｖｅｒａｇｅ犎犲

淮南麻鸭

ＨｕａｉｎａｎＳｈｅｌｄｒａｋｅ
ＨＮ ３．８９２９±２．５４３５ ２．８４５８±１．４２０７ ０．８５２４±０．２８９４ ０．５７３０±０．２０４６

攸县麻鸭

ＹｏｕｘｉａｎＳｈｅｌｄｒａｋｅ
ＹＸ ４．１７８６±２．５２４７ ２．７９８９±１．３８０２ ０．７５２５±０．３６２１ ０．５５１２±０．２４１６

临武鸭

Ｌｉｎｗｕ
ＬＷ ３．９２８６±２．２２６６ ２．８４４２±１．３７７１ ０．７６６７±０．３８２８ ０．５５１９±０．２５６５

荆江麻鸭

ＪｉｎｇｊｉａｎｇＳｈｅｌｄｒａｋｅ
ＪＪ ４．０７１４±２．３７１６ ３．１１８４±１．６６７９ ０．８６１９±０．２５０６ ０．６０３５±０．１８３４

沔阳麻鸭

ＭｉａｎｙａｎｇＳｈｅｌｄｒａｋｅ
ＭＹ ３．８２１４±２．２９４２ ２．９９７０±１．４３２０ ０．８５８１±０．２６１２ ０．６０１１±０．１７９２

恩施麻鸭

ＥｎｓｈｉＳｈｅｌｄｒａｋｅ
ＥＳ ４．２５００±２．４７３９ ３．１２７８±１．６４０６ ０．８３０８±０．２７９２ ０．５９９８±０．１９６２

２３　遗传分化

　　通过每个座位的固定指数犉ｉｔ、犉ｉｓ、犉ｓｔ可以检验

群体的遗传分化。犉ｉｔ和犉ｉｓ分别是相对于总群体和

亚群体的两个配子之间的相关系数，而犉ｓｔ是从两个

亚群体中任意抽出的两个配子间的相关系数，用来

度量亚群体间的遗传差异程度。华中区６个家鸭群

体在２８个座位的犉统计量分析结果见表３。对于

华中区６个家鸭群体的总体而言，平均遗传分化犉ｓｔ

为２２．５％，除ＡＰＬ７９座位为杂合子缺失外，其它２７

个座位均为杂合子剩余。

２４　群体间的遗传距离和聚类分析

　　本研究基于等位基因频率用ＤＩＳＰＡＮ软件计

算出６个群体间的犇犃 遗传距离（表４），同时根据

犇犃遗传距离采用ＮＪ法进行聚类，聚类结果见图１。

从表４可以看出：临武鸭和沔阳麻鸭遗传距离最远；

荆江麻鸭和沔阳麻鸭最近。

３　讨　论

３１　各群体遗传多样性分析

　　多态信息含量（ＰＩＣ）是衡量片段多态性的较好

指标。本研究最高ＡＰＨ１０位点的ＰＩＣ为０．８５７０；

最低的ＡＰＬ７９位点的ＰＩＣ为０．４０７０，６个群体在

２８个微卫星座位上的平均ＰＩＣ为０．６９９６。除座位

ＡＰＬ７９、ＡＰＬ２３的ＰＩＣ为中度多态外，其余２６个微

卫星均为高度多态。结果表明：本研究所选２８个微

卫星中２６个为高度多态，可作为有效的遗传标记用

于华中区６个鸭群体之间遗传多样性和系统发生关

系的分析。

　　遗传杂合度（Ｈ）又称基因多样度，反映各群体

在ｎ个位点上的遗传变异。本研究结果表明，平均

杂合度最高的是荆江麻鸭为０．６０３５，攸县麻鸭最低

为０．５５１２，华中区６个家鸭资源的平均期望杂合度

为０．５８０１。说明华中地区６个鸭群体内的遗传变

异较大，群体近交程度较弱，遗传多样性较为丰富。

因此建议采取积极的保种措施，在产区建立有一定规

模的保种基地，运用一些传统的保种措施。如控制近

交、家系等量留种、随机交配和延长世代间隔等，并根

据需要定期建立相应的配套系等而使其种质在相当

长的时间内基本保持稳定。而攸县麻鸭杂合度相对

较低，这是由于近年来攸县麻鸭保种群数量较小，近

３９２
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表３　２８个微卫星座位在９个家鸭群体内的犉统计量

犜犪犫犾犲３　犉狊狋犪狋犻狊狋犻犮狊犚犲狊狌犾狋狊狅犳９犱狅犿犲狊狋犻犮犱狌犮犽狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊狅犳２８犾狅犮犻

座位Ｌｏｃｉ 群体内近交系数犉ｉｓ 总近交系数犉ｉｔ 群体分化系数犉ｓｔ 群体基因流犖犿

ＡＰＬ２ －０．１５２１ －０．１１８１ ０．０２９４ ８．２４１５

ＡＰＬ１１ ０．０８８０ ０．１０４６ ０．０１８２ １３．４７５４

ＡＰＬ１２ －０．２１２４ －０．１８１５ ０．０２５５ ９．５５０５

ＡＰＬ２３ －０．１１３８ －０．０５６２ ０．０５１７ ４．５８６５

ＡＰＬ２６ －０．４１６０ －０．２２４７ ０．１３５１ １．６０００

ＡＰＬ３６ －０．４７３０ －０．４４１９ ０．０２１１ １１．５８９４

ＡＰＬ８３ －０．９６９９ －０．３５４０ ０．３１２７ ０．５４９５

ＡＰＬ８２ －０．８３３７ －０．１６６２ ０．３６４０ ０．４３６８

ＡＰＬ８１ －０．９７４１ －０．４５０２ ０．２６５４ ０．６９２１

ＡＰＬ８０ －０．００６２ ０．０３０１ ０．０３６１ ６．６６５７

ＡＰＬ７９ ０．８１９０ ０．８３９１ ０．１１１２ １．９９８１

ＡＰＬ７８ －０．６４８０ －０．６４３９ ０．００２５ ９８．０１５９

ＡＰＬ７７ －０．７９５４ －０．６１９７ ０．０９７９ ２．３０４３

ＣＭＯ１２ －０．００１９ ０．０８４１ ０．０８５８ ２．６６３５

ＣＭＯ１１ －０．７６８７ ０．５６５９ ０．７５４６ ０．０８１３

ＡＰＨ０１ －０．３７８９ －０．１４０３ ０．１７３０ １．１９４８

ＡＰＨ０７ －０．５８６６ ０．４５３６ ０．６５５６ ０．１３１３

ＡＰＨ０９ ０．０１４０ ０．０９９０ ０．０８６２ ２．６５０７

ＡＰＨ１０ －０．４５７６ －０．１３３６ ０．２２２３ ０．８７４８

ＡＰＨ１１ －０．５０５６ －０．２６６７ ０．１５８７ １．３２５３

ＡＰＨ１４ －０．６９１８ ０．２８９５ ０．５８０１ ０．１８１０

ＳＭＯ６ －０．５３５６ －０．２３２６ ０．１９７３ １．０１７１

ＳＭＯ７ －０．９０９９ －０．４２９３ ０．２５１６ ０．７４３５

ＳＭＯ９ －１．００００ ０．０９４３ ０．５４７２ ０．２０６９

ＳＭＯ１０ －１．００００ －０．３８４６ ０．３０７７ ０．５６２５

ＳＭＯ１１ －０．６８８９ －０．４１７４ ０．１６０７ １．３０５２

ＳＭＯ１２ －０．６８４１ －０．０４４３ ０．３７９９ ０．４０８０

ＳＭＯ１３ －０．８８６５ －０．１８５４ ０．３７１６ ０．４２２７

Ｍｅａｎ －０．４２８１ －０．１０６９ ０．２２５０ ０．８６１３

表４　各个群体间的遗传距离犇犃

犜犪犫犾犲４　犇犃犵犲狀犲狋犻犮犱犻狊狋犪狀犮犲犫犲狋狑犲犲狀６犱狅犿犲狊狋犻犮犱狌犮犽狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

淮南麻鸭

Ｈｕａｉｎａｎ

Ｓｈｅｌｄｒａｋｅ

攸县麻鸭

Ｙｏｕｘｉａｎ

Ｓｈｅｌｄｒａｋｅ

临武鸭

Ｌｉｎｗｕ

荆江麻鸭

Ｊｉｎｇｊｉａｎｇ

Ｓｈｅｌｄｒａｋｅ

沔阳麻鸭

Ｍｉａｎｙａｎｇ

Ｓｈｅｌｄｒａｋｅ

恩施麻鸭

Ｅｎｓｈｉ

Ｓｈｅｌｄｒａｋｅ

淮南麻鸭 ＨＮ ０．６３００ ０．５１３３ ０．５５４５ ０．５４５５ ０．５０３４

攸县麻鸭 ＹＸ ０．４６２０ ０．６３６０ ０．４３０８ ０．４５７４ ０．５００８

临武鸭ＬＷ ０．６６６８ ０．４５２６ ０．３７７４ ０．３６７７ ０．４２５４

荆江麻鸭ＪＪ ０．５８９７ ０．８４２２ ０．９７４４ ０．７２２６ ０．６６４５

沔阳麻鸭 ＭＹ ０．６０６０ ０．７８２２ １．０００４ ０．３２４９ ０．６８２７

恩施麻鸭 ＥＳ ０．６８６４ ０．６９１５ ０．８５４６ ０．４０８７ ０．３８１７

下三角为犇犃 遗传距离，上三角为遗传相似性

Ｕｐｐｅｒｔｒｉａｎｇｌｅｎｕｍｂｅｒｗａｓ犇犃ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅａｎｄｌｏｗｅｒｔｒｉａｎｇｌｅｎｕｍｂｅｒｗａｓｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｖａｌｕｅ

图１　华中区６个家鸭群体的犖犑聚类图

犉犻犵．１　犇犲狀犱狉狅犵狉犪犿狅犳狉犲犾犪狋犻狅狀狊犺犻狆狊犪犿狅狀犵６犱狅

犿犲狊狋犻犮犱狌犮犽狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犻狀 犿犻犱犱犾犲犆犺犻狀犪

狌狊犻狀犵犖犑犿犲狋犺狅犱

交系数有所上升。所以必须采取科学有效的措施来

保护这种宝贵的品种，防止有利基因的丢失。

　　Ｗｒｉｇｈｔ提出的犉狊狋是种群之间遗传差异的一种

测度［１１］，尽管 Ｗｒｉｇｈｔ反对犉狊狋用作遗传距离，因为

犉狊狋不满足三角不等关系
［１２］，但如果研究的目的是

为了推断基因流的方式，则犉狊狋是遗传相似性的一

个有效测度［１３］。华中区６个家鸭群体在２８个微卫

４９２
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星座位的基因流为０．８６１３。这表明２２．５％的遗传

变异源自群体间的差异，而另外７７．５％则因个体的

差异而产生。这一结果可以从各群体内丰富的遗传

杂合度和各座位杂合子的剩余得到验证，从而进一

步说明所选用座位所受的选择压力较小，可以充分

反映各群体内的遗传变异。

３２　群体系统发生关系分析

　　测量群体间的遗传距离有多种方法，但从遗传

学的观点来看，遗传距离的最适测度应该是单位长

度的核苷酸或密码子的差数。Ｎｅｉ氏提出了一个从

大量位点的基因频率数据估算每个位点的平均密码

子差数的统计方法［１４］，据此，本研究计算出华中地

区６个鸭群体之间的 Ｎｅｉ氏标准遗传距离（表４），

并根据遗传距离和等位基因频率作出 ＮＪ聚类图

（图１）。据此６个鸭群体被聚类为３个类群。Ⅰ

类：湖北省地理分布较近的蛋用型鸭种荆江麻鸭和

蛋肉兼用型鸭种沔阳麻鸭（利用荆江麻鸭和高邮鸭

长期培育形成的地方品种）先聚在一起，然后与小型

蛋用鸭种恩施麻鸭聚在一起；Ⅱ类：湖南省的小型蛋

用鸭种攸县麻鸭与蛋肉兼用鸭种临武鸭聚成一类；

Ⅲ类：河南省的中型蛋肉兼用型淮南麻鸭自成一类。

　　从聚类结果可见，６个品种的聚类与各品种的

生态地域分布有一定的关系，反映了生态地域分布

和育成历史对品种形成的作用，尤其与生态地域的

关系较为密切。图１中自举检验估计聚类图中结点

的自展置信值较低，这可能主要是在聚类的品种间

的遗传分化不是很明显有关，这一结果也可从犉统

计量的分析得到进一步论证。ＦＡＯ（ＦｏｏｄａｎｄＡｇ

ｒｉｃｕｌｔｕｒｅＯｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ）建议，在测定畜禽品种间的

遗传距离时，所用的微卫星数目不应低于２５，每个

座位上至少有４个等位基因
［１５］，本研究在分析家鸭

的遗传变异时使用了２８个多态性较好的微卫星标

记，因此聚类结果可以有效的说明这些地方品种之

间的遗传关系和目前的研究利用方向。该聚类结果

对了解和获取各个品种内和品种间的遗传信息和遗

传关系具有更准确更普遍性的依据，为水禽遗传育

种提供了准确、可靠的参考资料。
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