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[摘要] 　 对已公布在 ＮＣＢＩ 数据库中的巨魾(Ｂａｇａｒｉｕｓ ｙａｒｒｅｌｌｉ)全基因组测序结果ꎬ使用 ＭＩＳＡ 软件对巨魾全基

因组中的微卫星进行筛选并分析其数量与分布特征. 在巨魾基因组 ５７０ ８０６ ９６８ ｂｐ 序列中ꎬ共筛选出 ３６０ ２３５ 个

完整型微卫星ꎬ其长度为 ６ ９９８ ４４９ ｂｐꎬ占基因序列总长度的 １.２３％. 在 ６ 种完整型微卫星中ꎬ微卫星数量最多的

是单碱基类型ꎬ约占总数的 ４４. ６５％ꎬ其余碱基类型数量排序为二碱基(４３. ２９％)、三碱基(６. １２％)、四碱基

(４.８０％)、五碱基(１.０２％)和六碱基(０.１１％). 基因组中数量最多的前 １０ 种微卫星类别分别为:Ａ、ＡＣ、ＡＧ、ＡＴ、
ＡＡＴ、Ｃ、ＡＴＡＧ、ＡＡＡＴ、ＡＣＴ 和 ＡＴＣ.
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巨魾(Ｂａｇａｒｉｕｓ ｙａｒｒｅｌｌｉ)属于脊椎动物亚门(Ｖｅｒｔｅｂｒａｔｅ)ꎬ硬骨鱼纲(Ｔｅｌｅｏｓｔｅｉ)ꎬ鲇形目(Ｓｉｌｕｒｉｆｏｒｍｅｓ)ꎬ
鮡科(Ｓｉｓｏｒｉｄａｅ)ꎬ魾属(Ｂａｇａｒｉｕｓ). 巨魾的皮肤为棕栗色ꎬ身体呈流线形ꎬ头部宽大、略扁. 因肌肉呈黄色ꎬ
俗称“面瓜鱼”“黄鱼”ꎬ个体可超过 ５０ ｋｇ[１] . 巨魾在自然环境下ꎬ以摄食鱼虾和水生昆虫等为主ꎬ偶食植物

碎屑ꎻ在人工驯养条件下ꎬ仅摄食动物饵料[２] . 此外ꎬ巨魾肉质风味独特ꎬ深受云南各地人民的喜爱. 目前ꎬ
云南省水产研究所等单位已成功地对巨魾进行了人工繁殖[３] .

微卫星又称简单序列重复(ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬＳＳＲｓ)ꎬ是指以 １~６ ｂｐ 核苷酸为基本重复单位组成

的重复序列ꎬ在自然界的各种生物基因组中均有分布[４] . 微卫星因具有易于检测、多态信息含量高、高效稳
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定、分布广泛等优点ꎬ已被广泛应用于鱼类种群遗传多样性分析[５－６]、遗传育种[７]、亲子鉴定[８]等研究中.
目前巨魾全基因组已完成测序ꎬＳｃａｆｆｏｌｄ Ｎ５０＝ ３ １２９ ３７１ ｂｐꎬＣｏｎｔｉｇ Ｎ５０＝ １ ８５４ ９６１ ｂｐꎬ并于 ２０１９ 年在

线公布ꎬ但还未见巨魾基因组水平上微卫星相关的研究报道. 本研究通过对巨魾全基因组中的微卫星进

行筛选ꎬ统计其所含不同类型的微卫星的数量、丰度、密度等数据ꎬ分析其分布特征及组成情况ꎬ为今后开

发巨魾高质量的微卫星标记奠定一定的基础.

１　 材料和方法

１.１　 材料

巨魾全基因组从 ＮＣＢＩ 数据库(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ? ｔｅｒｍ ＝Ｂａｇａｒｉｕｓ＋ｙａｒｒｅｌｌｉ)下载ꎬ
该基因组序列总大小约为 ５７０ Ｍｂꎬ下载的巨魾全基因组所有序列均以 ＦＡＳＴＡ 文件格式保存.
１.２　 方法

利用微卫星筛选软件 ＭＩＳＡ(ｈｔｔｐ: / / ｐｇｒｃ.ｉｐｋ－ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ.ｄｅ / ｍｉｓａ / )对巨魾全基因组进行扫描ꎬ筛选符

合条件的完整型微卫星序列ꎬ在筛选后的结果中统计出 １~６ 个碱基重复的完整型微卫星ꎬ使用 ＥＸＣＥＬ 统

计分析出各碱基类型的数量和分布情况ꎬ分别列出其分布特征和占比情况. 搜索标准参考 ＭＩＳＡ 默认参数

设置ꎬ即要求单碱基重复≥１０ 次ꎬ二碱基重复≥６ 次ꎬ三、四、五、六碱基重复≥５ 次. 经过前期的大量研究

可知ꎬ以此标准搜索全基因组微卫星得出的结果最优[９] . 根据起始碱基顺序的差异及碱基互补配对原则ꎬ
对属于同一类别的微卫星进行同类合并ꎬ如三碱基 ＡＡＴꎬ可以与之兼并的有 ＡＴＡ、ＴＡＡ、ＴＴＡ、ＴＡＴ 和 ＡＴＴ.

２　 结果与分析

２.１　 巨魾全基因组各重复类型微卫星分布特征

如表 １ 所示ꎬ巨魾全基因组完整型微卫星总数为 ３６０ ２３５ 个ꎬ６ 种完整型微卫星的总长度为 ６ ９９８ ４４９
ｂｐꎬ占基因组的 １.２３％ꎬ丰度为 ６３１ 个 / Ｍｂꎬ密度为 １２ ２６１ ｂｐ / Ｍｂ. ６ 种微卫星丰度与微卫星数量变化的情

况相同ꎬ即微卫星数量越多则丰度越大. 每种微卫星的密度与微卫星的长度有关ꎬ即某一类型微卫星的长

度越长ꎬ其密度越高.
表 １　 巨魾全基因组中不同类型微卫星统计

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ
ｉｎ ｔｈｅ Ｂ􀆰 ｙａｒｒｅｌｌｉ ｇｅｎｏｍｅ

重复类型 数量 总长度 / ｂｐ 丰度 / (个 / Ｍｂ) 密度 / (ｂｐ / Ｍｂ)
单碱基 １６０ ８５５ ２ ０２８ ８３０ ２８２ ３ ５５４
二碱基 １５５ ９４２ ３ ７８９ ３８６ ２７３ ６ ６３９
三碱基 ２２ ０６０ ４５０ ９９３ ３９ ７９０
四碱基 １７ ２７９ ５７６ ３００ ３０ １ ０１０
五碱基 ３ ６８７ １３７ ３４０ ６ ２４１
六碱基 ４１２ １５ ６００ １ ２７
总体 ３６０ ２３５ ６ ９９８ ４４９ ６３１ １２ ２６１

　 　 如图 １ 所示ꎬ数量最多的是单碱基类型ꎬ其次

是二碱基类型ꎬ其余微卫星占比均小于 １０％ꎬ依次

为三碱基、四碱基、五碱基类型ꎬ占比最少的是六

碱基类型. 丰度随着 １~６ ｂｐ 碱基的基本重复单位

的增加而降低.
如图 ２ 所示ꎬ在巨魾 １ ~ ６ 个碱基重复的 ６ 种

完整型微卫星中ꎬ长度最长的是二碱基类型ꎬ其余

根据降序排列依次为单碱基、四碱基、三碱基、五
碱基. 长度最短的为六碱基.

图 １　 巨魾不同类型微卫星数量占比

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ
ｉｎ Ｂ􀆰 ｙａｒｒｅｌｌｉ

图 ２　 巨魾不同类型微卫星总长度占比

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ
ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｉｎ Ｂ􀆰 ｙａｒｒｅｌｌｉ
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图 ３　 巨魾各类型微卫星不同拷贝数分布

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ
ｖａｒｉｏｕｓ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｉｎ Ｂ􀆰 ｙａｒｒｅｌｌｉ

２.２　 巨魾全基因组不同类型微卫星重复次数分布

巨魾基因组中各类型微卫星重复次数集中在 ５ ~ ３０ 次

之间ꎬ数量占全部微卫星的 ９９.６６％. 在 ６ 种重复类型微卫

星中ꎬ微卫星数量最多的拷贝次数均为 ＭＩＳＡ 软件筛选出来

的最小重复次数. 如图 ３ 所示ꎬ单碱基重复的分布范围最

广ꎬ最低重复次数为 １０ 次ꎬ最高重复次数为 ２４９ 次ꎬ其中微

卫星主要重复次数为 １０ ~ ２０ 次ꎬ其数量占单碱基 ＳＳＲ 总数

的 ９５.２６％ꎻ二碱基重复的分布范围也较广ꎬ最低重复次数为

６ 次ꎬ最高重复次数为 １３０ 次ꎬ其中微卫星主要重复次数为

６~３０ 次ꎬ其数量占二碱基微卫星总数的 ９６.１６％ꎻ三碱基微

卫星重复拷贝数分布在 ５~３５ 次之间ꎬ其中微卫星主要重复

次数为 ５~１５ 次ꎬ数量占三碱基微卫星总数的 ９９.１８％ꎻ四碱

基最低重复次数为 ５ 次ꎬ最高重复次数为 ６３ 次ꎬ微卫星主要重复次数为 ５~２０ 次ꎬ数量占四碱基微卫星总

数的 ９６.８１％ꎻ五碱基重复拷贝数分布在 ５~４０ 次ꎬ微卫星主要重复次数为 ５ ~ １５ 次ꎬ数量占比为 ９６.５３％ꎻ
六碱基重复拷贝数分布范围最小ꎬ最低重复次数为 ５ 次ꎬ最高重复次数仅为 ２１ 次ꎬ微卫星主要重复次数集

中在 ５~１０ 次ꎬ数量占比为 ９４.９０％.
２.３　 巨魾全基因组微卫星各重复碱基类别特征

如图 ４ 所示ꎬ巨魾全基因组微卫星中的优势拷贝类别按照数量从高到低排列分别为:Ａ、ＡＣ、ＡＧ、ＡＴ、
ＡＡＴ、Ｃ、ＡＴＡＧ、ＡＡＡＴ、ＡＣＴ 和 ＡＴＣꎬ这 １０ 种拷贝类别总数为 ３３９ ０９０ 个ꎬ占微卫星重复拷贝类别总数的

９４.１３％.

图 ４　 巨魾全基因组中分布最多的不同重复拷贝类型微卫星

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｆｒｅｑｕｅｎｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍｏｔｉｆｓ ｏｆ Ｂ􀆰 ｙａｒｒｅｌｌｉ

如表 ２ 所示ꎬ单碱基类别中ꎬ单碱基数量以 Ａ 类别(Ａ / Ｔ)为主ꎬ占有绝对的碱基优势ꎬ其次是 Ｃ 类

别. 二碱基类别中ꎬＡＣ 类别是主要的重复单元ꎬ其次分别是 ＡＧ 类别和 ＡＴ 类别ꎻＣＧ 类别数量最少ꎬ仅有

１３８ 个ꎬ占比 ０.０９％. 三碱基类型中ꎬＡＡＴ 类别数量最多ꎬ其次分别是 ＡＣＴ 类别和 ＡＴＣ 类别ꎻＣＣＧ 类别在三

碱基 １０ 种类别中数量最少ꎬ只有 ９３ 个ꎬ占比 ０.４２％. 四碱基类型中ꎬＡＴＡＧ 类别重复数量最多ꎬ其次分别

是 ＡＡＡＴ 类别和 ＡＧＡＣ 类别. 五碱基类型中ꎬＡＡＴＣＴ 类别重复数量最多ꎬ其次分别是 ＡＡＧＡＧ 类别和

ＡＡＴＡＴ 类别. 六碱基类型中ꎬＡＡＣＣＣＴ 类别重复数量最多ꎬ其次是 ＡＧＧＧＴＴ 类别ꎬ其余类别重复数量较少.
表 ２　 巨魾全基因组中各碱基重复类型中的优势碱基类别

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｓｅ ｃｌａｓｓｅｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｂａｓｅ ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ ｉｎ ｔｈｅ Ｂ􀆰 ｙａｒｒｅｌｌｉ ｇｅｎｏｍｅ

ＳＳＲ 类型 类别 数量 占各类型比例 / ％ ＳＳＲ 类型 类别 数量 占各类型比例 / ％

单碱基
Ａ
Ｃ

１５１ １０７
９ ７４８

９３.９４
６.０６

二碱基
ＡＣ
ＡＧ
ＡＴ

１０８ ８６６
２９ ０６１
１７ ８７７

６９.８１
１８.６４
１１.４６

三碱基
ＡＡＴ
ＡＣＴ
ＡＴＣ

１２ ２８８
１９８８
１９６７

５５.７０
９.０１
８.９２

四碱基
ＡＴＡＧ
ＡＡＡＴ
ＡＧＡＣ

３９９７
２１９１
１９５５

２３.１３
１２.６８
１１.３１

五碱基
ＡＡＴＣＴ
ＡＡＧＡＧ
ＡＡＴＡＴ

６５１
３４４
３３１

１７.６６
９.３３
８.９８

六碱基
ＡＡＣＣＣＴ
ＡＧＧＧＴＴ
ＡＡＣＣＣＧ

１０２
７４
１３

２４.７６
１７.９６
３.１６

—４６—

􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉



杨汶珊ꎬ等:巨魾(Ｂａｇａｒｉｕｓ ｙａｒｒｅｌｌｉ)全基因组微卫星分布特征分析

３　 讨论

３.１　 巨魾微卫星在全基因组中的含量分析

本研究以巨魾全基因组为基础ꎬ利用生物信息学软件对巨魾基因组中 ６ 种完整型微卫星进行搜索ꎬ共
搜索到 ３６０ ２３５ 个完整型微卫星ꎬ其长度为 ６ ９９８ ４４９ ｂｐꎬ占基因组序列总长度的 １.２３％. 分析表明ꎬ巨魾

全基因组微卫星含量(１.２３％)与已公布的人(Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ) (３％) [１０]、啮齿目的大鼠(Ｒａｔｔｕｓ ｎｏｒｖｅｇｉｃｕｓ)
(１.４１％) [１１]和小鼠(Ｍｕｓ ｍｕｓｃｕｌｕｓ)(２.８５％) [１２] 相比较低ꎬ但高于偶蹄目的牛(Ｂｏｓ ｔａｕｒｕｓ) (０.４８％)、牦牛

(Ｂｏｓ ｍｕｔｕｓ) ( ０. ５８％)、 藏 羚 羊 ( Ｐａｎｔｈｏｌｏｐｓ ｈｏｄｇｓｏｎｉ ) ( ０. ５４％) [１３－１５]ꎬ 食 肉 目 的 大 熊 猫 ( Ａｉｌｕｒｏｐｏｄａ
ｍｅｌａｎｏｌｅｕｃａ)(０.６４％)、北极熊(Ｕｒｓｕｓ ｍａｒｉｔｉｍｕｓ) (０.７９％) [１６]ꎬ鲀形目的红鳍东方鲀(Ｔａｋｉｆｕｇｕ ｒｕｂｒｉｐｅｓ)
(０.７３％)、菊黄东方鲀(Ｔａｋｉｆｕｇｕ ｆｌａｖｉｄｕｓ)(０.７３％)、双斑东方鲀(Ｔａｋｉｆｕｇｕ ｂｉｍａｃｕｌａｔｕｓ)(０.８４％)、黑青斑河

鲀(Ｔｅｔｒａｏｄｏｎ ｎｉｇｒｏｖｉｒｉｄｉｓ) (１.０６％) [９] . 巨魾全基因组微卫星含量与同为鲇形目的黄颡鱼(Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓ
ｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ)(１.８％) [１７]有一定差异. 这些结果表明ꎬ不同物种的微卫星在全基因组中含量具有较大的差异ꎬ
这种差异一方面可能是不同物种基因组大小的区别造成的ꎬ另一方面可能还有物种进化差异的原因.
３.２　 巨魾全基因组各碱基类型微卫星特征分析

对比同属于鱼纲的物种ꎬ结果显示巨魾基因组中的优势碱基类型排序与骨舌鱼目的美丽硬仆骨舌鱼

(Ｓｃｌｅｒｏｐａｇｅｓ ｆｏｒｍｏｓｕｓ) [１８]以及鲀形目的红鳍东方鲀、菊黄东方鲀、双斑东方鲀[９] 的分布顺序一致ꎬ也与鲤

形目的鲤鱼(Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ) [１９]的优势碱基类型分布顺序完全一致. 但与同为鲇形目的黄颡鱼[１７] 的优势

碱基类型分布顺序不同ꎬ也与鲽形目的大菱鲆(Ｓｃｏｐｈｔｈａｌｍｕｓ ｍａｘｉｍｕｓ) [２０]的优势碱基分布不同.
对比动物界各纲的物种ꎬ结果显示鱼纲(如巨魾、美丽硬仆骨舌鱼、红鳍东方鲀、鲤鱼、黄颡鱼和大菱

鲆) [９ꎬ１７－２０]主要以单碱基和二碱基占优势. 鸟纲(如白鹭(Ｅｇｒｅｌｌａ ｇａｒｚｅｔｔａ)、藏鸡(Ｇａｌｌｕｓ ｇａｚｅｔｔｅ ｄｏｍｅｓｔｉｃｕｓ)、
绿尾虹雉(Ｌｏｐｈｏｐｈｏｒｕｓ ｌｈｕｙｓｉｉ)、红原鸡(Ｇａｌｌｕｓ Ｌｏｐｈｏｐｈｏｒｅｓ)和虎皮鹦鹉(Ｍｅｌｏｐｓｉｔｔａｃｕｓ ｕｎｄｕｌａｔｕｓ)) [２１－２５] 和

哺乳动 物 ( 如 猪 ( Ｓｕｓ ｓｃｒｏｆａ )、 林 麝 ( Ｍｏｓｃｈｕｓ ｂｅｒｅｚｏｖｓｋｉｉ )、 大 熊 猫、 北 极 熊、 耗 牛 和 水 牛 ( Ｂｕｂａｌｕｓ
ｂｕｂａｌｉｓ)) [１４ꎬ１６ꎬ２６－２７]的优势碱基类型排序均以单碱基微卫星占优势ꎬ而六碱基微卫星最少ꎬ但哺乳动物中的

大鼠以二碱基微卫星占优势ꎬ六碱基微卫星最少[１１]ꎬ说明大部分鸟纲动物和哺乳动物的微卫星分布顺序

以单碱基微卫星占优势ꎬ六碱基微卫星占比最少ꎬ个别鸟纲和哺乳动物分布规律略有不同. 而对比低等无

脊椎动物中的一些昆虫纲动物ꎬ如草地贪夜蛾(Ｂｕｂａｌｕｓ ｂｕｂａｌｉｓ)、果蝇(Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ)、蚊子

(Ａｎｏｐｈｅｌｅｓ ｇａｍｂｌａｅ) [２８－３０]ꎬ其优势碱基类型排序各有不同ꎬ优势碱基排序较为随机. 在原核生物和酵母

(Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ)的基因组中ꎬ处于优势的重复序列类型是三碱基[１８] .
从以上对比结果中可发现ꎬ巨魾与鸟纲、昆虫纲以及硬骨鱼纲中的鲀形目与鲤形目中的一些物种的优

势微卫星类型排序相同ꎬ但与同为鲇形目的黄颡鱼的优势碱基类型排序不同ꎬ这表明物种的亲缘关系与其

优势碱基类型排序并无明显联系. Ｗｅｂｓｔｅｒ 等[３１] 研究了黑猩猩与人类基因组的微卫星分布ꎬ研究结果表

明ꎬ即使物种的亲缘关系相近ꎬ其微卫星分布也存在很大差别. 本研究中对鸟纲、哺乳动物、昆虫纲以及硬

骨鱼纲的一些物种的比较分析也支持了这一说法. 另外可发现ꎬ大多数物种为单碱基或二碱基占优势ꎬ少
部分真菌及低等动物则为三碱基或六碱基数目最多ꎬ如酵母[３２]和二斑叶螨(Ｔｅｔｒａｎｙｃｈｕｓ ｕｒｔｉｃａｅ) [３３]以三碱

基占优势ꎬ蚊子以六碱基占优势[３０] . 黄杰等[５]认为高等生物基因组更倾向于单碱基微卫星占优势ꎬ鱼纲和

鸟纲以单碱基或二碱基占优势ꎬ未见三碱基占优势的报道. 在原核生物和酵母的基因组中ꎬ处于优势的重

复序列类型是三碱基ꎬ而比其更高等的生物基因组则倾向于二碱基和单碱基重复序列类型[１８] . 这些结果

一方面说明不同物种基因组的优势类型微卫星不同ꎬ另一方面说明物种在向高等动物的进化过程中倾向

于选择二碱基和单碱基重复序列类型.
３.３　 巨魾全基因组微卫星各碱基类型不同类别特征分析

在巨魾 ６ 种碱基类型微卫星中ꎬＡ、ＡＣ、ＡＡＴ、ＡＴＡＧ、ＡＡＴＣＴ 和 ＡＡＣＣＣＴ 类别分别为 １ ~ ６ 碱基重复类

型中数量最多的一类ꎬ可以看出明显的 Ａ / Ｔ 优势.
在巨魾单碱基重复中ꎬＡ 类别(Ａ / Ｔ)数目最多ꎬ在单碱基微卫星中占比 ９３.９４％ꎬ这与已公布的人、黄

颡鱼、红鳍东方鲀、中华按蚊(Ａｎｏｐｈｅｌｅｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ) [９－１０ꎬ１７ꎬ３４] 等大部分已公布的物种全基因组微卫星特征

一致.
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在二碱基重复中ꎬＡＣ 类别微卫星数量最多ꎬ其次是 ＡＧ 与 ＡＴ 类别ꎬ与人、黄颡鱼、美丽硬仆骨舌鱼和红

鳍东方鲀[９－１０ꎬ１７ꎬ２１]等物种二碱基前三类别排序相一致. 与其他物种对比发现ꎬ大多数高等哺乳动物和硬骨鱼

纲的二碱基优势重复类型均为 ＡＣ 类别ꎬ而鸟纲的二碱基优势重复类型为 ＡＴ 类别ꎬ推测高等哺乳动物、鸟纲

和硬骨鱼纲的优势重复类型的差别可能与物种进化有关. 有研究表明ꎬＡＴ 类别重复为陆地生物的优势重复

类型ꎬ而海洋生物海鞘(Ｃｉｏｎａ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｉｓ)中 ＣＧ 和 ＡＧ 类别的重复次数较多ꎬ可看出微卫星优势碱基类型在

陆地和海洋生物间并不相同[３５] . 同时对比显示ꎬ巨魾、美丽硬仆骨舌鱼和黄颡鱼均属于淡水生物ꎬ其结果与

海洋生物海鞘的分析有相同和不同之处ꎬ相同之处是 ＡＧ 类型均为排序第二的优势碱基类别ꎬ差异之处在于

海鞘的 ＣＧ 类别重复次数较多ꎬ而在这三种鱼中 ＣＧ 类型均最少. 造成这种异同的原因可能是海洋生物和淡

水生物生存环境的差别所致. 另外关于 ＣＧ 类别比 ＡＴ 类别少的原因ꎬ有研究认为ꎬ在 ＤＮＡ 复制的过程中会

产生滑移ꎬ从而形成了微卫星[３６]ꎬ推测可能是由于 ＡＴ 之间的双键比 ＣＧ 之间的三键更容易断裂ꎬ因此更容易

造成碱基滑动ꎬ从而导致 ＡＴ 重复拷贝类别比 ＣＧ 重复拷贝类别在数量上更具优势.
在三碱基重复中ꎬＡＡＴ 类别占绝对优势ꎬ这与虎皮鹦鹉、红原鸡和黄颡鱼[１７ꎬ２５－２６] 相同. 此外与其他高

等动物、鸟纲和硬骨鱼纲的三碱基优势类别对比中并未发现明显规律. 有研究表明ꎬ某些遗传性病变与三

碱基重复有关[３７]ꎬ某些微卫星会由于其不稳定性改变基因的表达从而导致某些遗传性病变的发生[３８] . 因

此ꎬ通过研究巨魾的三碱基微卫星可以了解巨魾某些疾病的发生原因ꎬ同时还可以帮助确定和预测一些人

类疾病相关的基因.
在四碱基重复中ꎬＡＴＡＧ 和 ＡＡＡＴ 类别的数量排在前二. 通过对微卫星作用的研究表明ꎬ在遗传标记

上四碱基微卫星相比于二碱基和三碱基微卫星更为精确和可靠[３９] . 因此在开展巨魾遗传多样性分析、物
种鉴定以及亲子鉴定等研究中ꎬ巨魾的四碱基多态性微卫星标记可能能提供参照. 研究结果显示ꎬ巨魾四

碱基微卫星共有 １７ ２７９ 个ꎬ同时其统计到的重复类别有 ３１ 个ꎬ大量的微卫星和较多的重复类别在开发巨

魾四碱基微卫星标记中将提供较大帮助. 吴旭东等[４０]研究表明ꎬ鲇形目鱼类的微卫星侧翼序列在同目内

种间具有保守性ꎬ同目鱼类的部分微卫星引物与其他的鱼类也存在一定的通用性. 这说明微卫星序列可

能随着物种的进化而不断变化ꎬ由于选择压力等原因ꎬ使得亲缘关系相近的物种其微卫星侧翼序列也接

近. 本研究可为同为鲇形目的其他鱼类的微卫星开发提供参照.
ＡＡＴＣＴ、ＡＡＧＡＧ 和 ＡＡＴＡＴ 类别为五碱基中的前三类别ꎬ六碱基中的 ＡＡＣＣＣＴ 和 ＡＧＧＧＴＴ 类别占主

导地位. 基因组中重复最多的前 １０ 种微卫星拷贝类型表明ꎬ微卫星中存在明显的 Ａ / Ｔ 优势ꎬ而 Ｃ / Ｇ 数量

较少. 魏朝明等[４１]研究认为ꎬ由于不同碱基排列编码的基因其蛋白质拥有不同的功能ꎬ所以位于编码基因

上的微卫星也行使着不同的功能. 因此 Ａ / Ｔ 的碱基组合可能拥有某些功能ꎬ与物种的某些生物特性有

关. 同时还有研究表明ꎬ物种基因组中微卫星标记数越多ꎬＡ 和 Ｔ 碱基所占比例越高[４２] . 对于这一现象ꎬ
Ｓｃｈｌöｔｔｅｒｅｒ 等[３６]认为ꎬ基因组 ＤＮＡ 由于甲基化的发生ꎬ胞嘧啶 Ｃ 容易脱氨基从而转变成胸腺嘧啶 Ｔ. 基因

组内 ＣＧ 含量少也是维持 ＤＮＡ 热力学稳定性的必要条件之一[４３] . 另外ꎬＣＧ 碱基重复的测序工作较为困

难也可能是数据中 ＣＧ 含量少的原因[４４] .
３.４　 巨魾全基因组微卫星各碱基类型拷贝数特征分析

研究表明ꎬ在巨魾基因组中ꎬ除了细微的波动外ꎬ６ 种碱基类型均随着重复拷贝数的增加其微卫星数

量逐渐递减. 同时数据显示ꎬ即使不同筛选软件的参数设置不同ꎬ最低参数的微卫星数量也远超过倒数第

二参数设定的微卫星重复拷贝数量. 这种现象同样出现在黄颡鱼、藏羚羊、虎皮鹦鹉和红原鸡等物种全基

因组微卫星中. 对此ꎬＷｉｅｒｄｌ 等[４５]认为ꎬ一方面与微卫星稳定性有关ꎬ即随微卫星长度的增加ꎬ其稳定性会

下降ꎬ因此当重复拷贝数越高时越容易发生碱基突变而成为不完整型微卫星或非微卫星序列ꎬ这使得重复

数越多的微卫星数量越少ꎻ另一方面ꎬＨａｒｒ 等[４６]认为ꎬ微卫星重复拷贝数越高ꎬ突变率就越高ꎬ使得越长的

微卫星序列数目越少. 同时还有研究表明ꎬ长等位基因倾向于变得更短ꎬ从而抑制了微卫星长度变长的趋

势ꎬ因此ꎬ微卫星长度越长ꎬ即重复拷贝数越多ꎬ该种微卫星越不易存在[４７] .

４　 结论

综上所述ꎬ在对巨魾全基因组微卫星进行统计与分析ꎬ并对比其他物种的微卫星分布特征后得出如下

结论:
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不同物种的微卫星在全基因中含量具有较大差异ꎬ且不同物种的优势碱基类型与物种的亲缘关系

无关ꎻ
原核动物以三碱基占优势ꎬ高等动物以单碱基和二碱基占优势ꎻ
各物种的重复类别微卫星都表现出明显的 Ａ / Ｔ 碱基类别的优势ꎻ
６ 种碱基类型基本随着重复拷贝数的增加其微卫星数量逐渐递减.
目前本研究已统计了微卫星在巨魾全基因组中的数量、丰度和密度等数据ꎬ并分析了其特征和组成情

况ꎬ为巨魾种群遗传多样性分析、图谱构建和品系亲缘关系鉴定等提供了数据支持ꎬ期望能对巨魾微卫星

标记开发提供帮助.
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