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摘　要：为探究ＳＮＰ标记与刺参（Ａｐｏｓｔｉｃｈｏｐｕｓ　ｊａｐｏｎｉｃｕｓ）性状之间的相关性，本研究运用高分辨率溶

解曲线（ＨＲＭ）分析方法，采用４６个ＳＮＰ标记对刺参家系的遗传多样性进行分析，运用一般线性模型

对ＳＮＰ标记与刺参体长、体宽、体重、体壁重和出肉率性状的关联性进行检测。结果表明，平均多态信

息含量（ＰＩＣ）的范围从０．０３０２到０．３７５０，观测杂合度（Ｈｏ）的范围是从０．０３１２到０．４６８８，１８个位点显

著偏离哈迪－温伯格平衡（Ｐ＜０．０５）。相关性分析显示，４６个ＳＮＰ位点中有１０个位点与生长性状呈显

著相关（Ｐ＜０．０５），其中位点ＳＮＰ１８３的基因型ＡＢ与出肉率显著相关（Ｐ＜０．０５）；位点ＳＮＰ１８９的基因

型ＡＡ与体长呈显著相关（Ｐ＜０．０５）；８个ＳＮＰ位点（ＳＮＰ４、ＳＮＰ１４６、ＳＮＰ１５４、ＳＮＰ１６３、ＳＮＰ１６４、

ＳＮＰ１７５、ＳＮＰ１７８和ＳＮＰ２１６）的基因型ＢＢ与体长、体宽、体重、体壁重性状中的部分或全部呈显著相

关，推断基因型ＢＢ可能是这些位点的优势基因型。
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引言

刺参（Ａｐｏｓｔｉｃｈｏｐｕｓ　ｊａｐｏｎｉｃｕｓ）在分类上隶属棘皮动物门（Ｈｏｌｏｔｈｕｒｏｉｄｅａ）、海参纲（Ｅｃｈｉｎｏｄｅｒｍａ－
ｔａ）、楯手目（Ａｓｐｉｄｏｃｈｉｒｏｔｉｄａ），自古以来作为“海产八珍”之一，以其较高的药用价值和富含丰富的氨基
酸、微量元素而受到人们的喜爱，成为中国重要的海水养殖品种［１－３］。近年来，刺参养殖业发展迅速，２０１２
年全国刺参产量达到１７０　８３０ｔ［４］。然而，刺参养殖业快速发展的同时，也出现了一系列问题，如刺参苗种
质量参差不齐、抗病能力下降和生长缓慢等，严重制约了刺参养殖业的健康发展［５－６］。因此，选育具有优
良经济性状的刺参健康苗种势在必行。
随着分子标记技术的快速发展，分子辅助育种（Ｍａｒｋｅｒ－ａｓｓｉｓｔｅｄ　Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，ＭＡＳ）在动植物中的应用

为筛选具有优良经济性状的苗种提供了有效手段［７］，在水稻、辣椒、大豆等农作物取得了可喜进展［８－１０］。
关联分析是利用分子标记或者候选基因的遗传变异与经济性状表型联系起来的分析方法，是实现分子标
记辅助育种的１种有效方法［１１－１３］。目前，在中华鳖（Ｐｅｌｏｄｉｓｃｕｓ　ｓｉｎｅｎｓｉｓ）、珍珠贝（Ｐｉｎｃｔａｄａ　ｍａｒｔｅｎｓｉｉ）、
中华绒螯蟹（Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ　ｓｉｎｅｎｓｉｓ）、尼罗罗非鱼（Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ　ｎｉｌｏｔｉｃｕｓ）等水产动物，开展了微卫星标记与
生长相关性状关联分析［１４－１７］。在刺参的研究中，孙国华等［５］运用单标记分析法分析了１０个微卫星位点
与控制体重、体长数量性状的ＱＴＬ（ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ　ｔｒａｉｔ　ｌｏｃｉ）的连锁关系，发现４个微卫星位点分别与刺参
的体重和体长具有显著的相关性。

ＳＮＰ（Ｓｉｎｇｌｅ　ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ　ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ），即单核苷酸多态性，是真核生物基因组中含量最为丰富最具
有应用前景的第三代分子标记［１８］。作为一种理想的分子工具，ＳＮＰ以其二态性、数目多、易于高通量检
出等优点在高密度图谱构建、ＱＴＬ分析、评估遗传多样性、家系鉴定和分子育种方面得到了广泛的应
用［１９－２１］。目前，刺参的ＳＮＰ标记主要从基因组和 ＥＳＴ（Ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ　Ｓｅｑｕｅｎｃｅ　Ｔａｇ）数据库中进行开
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发［６，２２－２５］。其中，从ＥＳＴ数据库中开发的ＳＮＰ标记更具有优势，原因在于ＥＳＴ－ＳＮＰ位点位于编码区，发
生的突变可能会引起编码区序列的改变，进而可能改变了氨基酸的种类，从而影响到了表型性状［２６］。
高分辨率溶解曲线（Ｈｉｇｈ　Ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎ　Ｍｅｌｔｉｎｇ，ＨＲＭ）是１种高效的突变筛查与基因分型技术，具有

高效、精确、成本低及闭管操作等特点，通过可视化的ＰＣＲ产物的熔解曲线轮廓来检测并分析扩增片段
的微小差异［２７］。在前期研究中，我们运用 ＨＲＭ 分析方法从刺参ＥＳＴ数据库中获得了５１个ＳＮＰ标
记＊。本研究选取了其中的４６个扩增稳定的ＥＳＴ－ＳＮＰ标记，利用１个刺参全同胞家系进行了ＥＳＴ－ＳＮＰ
基因型与体长、体宽、体重、体壁重和出肉率性状的关联分析，筛选相关分子标记，以期为刺参经济性状

ＱＴＬ定位和分子标记辅助育种提供基础资料。

１　材料与方法

１．１　材料
实验所用的材料为刺参全同胞家系，其母本为日本红刺参，父本为山东沿海采捕野生刺参。家系培

育１０个月后，随机取家系子代个体，测量生长相关性状数据，然后保存于－８０℃备用。

１．２　生长性状测量和ＤＮＡ提取
由于在不同条件下刺参的体型与体重会有很大的差异，为保证测量数据的有效性，将刺参放入培养

皿中，加入少量海水，在没有刺激的自然伸展状态下测量刺参的体长和体宽。将刺参用干燥的纱布吸取
表面水分，放置在纱布上，３０ｍｉｎ后称量体重。用镊子进行刺激，使其吐出内脏，在干燥纱布上放置１０
ｍｉｎ后称量体壁重。出肉率为刺参体壁重占总体重的百分比。
对家系的３２个个体采用ＣＴＡＢ法提取ＤＮＡ，取约１００ｍｇ刺参体壁组织放入研钵内，加入适量液

氮进行研磨至粉状，将切碎的组织与５００μＬ　ＣＴＡＢ裂解液（２％ＣＴＡＢ，０．２％β－巯基乙醇，２０ｍｍｏｌ／Ｌ
ＥＤＴＡ，１．４ｍｏｌ／Ｌ　ＮａＣｌ，１００ｍｍｏｌ／Ｌ　Ｔｒｉｓ－ＨＣｌ，ｐＨ　８．０）和１５μＬ蛋白酶Ｋ（２０ｍｇ／ｍＬ）混合均匀，放置
在６０℃金属浴中进行消化直至澄清，再加入等体积氯仿异戊醇（氯仿∶异戊醇＝２４∶１）溶液抽提几次
后，异丙醇溶液沉淀ＤＮＡ，７０％乙醇充分洗涤沉淀３－４次并充分烘干后ＴＥ溶解。

１．３　ＳＮＰ引物设计和ＰＣＲ反应
从已开发的５１个的刺参ＥＳＴ－ＳＮＰ，筛选出４６个扩增稳定、多态性高的标记，引物序列见表１。在

Ｌｉｇｈｔｅｒ　Ｃｙｃｌｅ?４８０实时定量分析仪（Ｒｏｃｈｅ　Ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｓ）上进行ＰＣＲ扩增及产物的熔解曲线分析。反应
体系为１０μＬ，其中包括０．２５ＵＴａｑ　ＤＮＡ聚合酶，２．５ｍｍｏｌ／Ｌ　１０×ＰＣＲ　ｂｕｆｆｅｒ，０．２ｍｍｏｌ／Ｌ　ｄＮＴＰ，

１．５ｍｍｏｌ／Ｌ　ＭｇＣｌ２，上下游引物各０．２μｍｏｌ／Ｌ，５μｍｏｌ／Ｌ　ＳＹＴＯ９染液和１０ｎｇ模板ＤＮＡ。ＨＲＭ反应
条件：９５℃预变性５ｍｉｎ，９５℃变性３０ｓ，按每对引物退火温度（６０－６２℃）反应３０ｓ，７２℃延伸３０ｓ，４５－
５５个循环；扩增结束后，运行高分辨率熔解曲线程序，设定软件收集６０℃－９５℃之间的数据，每升高１℃
采集荧光２５次，升温速率设定为０．１℃／ｓ，以满足对单碱基差异的区分。

１．４　数据分析
利用ＰｏｐＧｅｎ３２软件进行最小等位基因频率、期望杂合度（Ｈｅ）、观测杂合度（Ｈｏ）、哈迪－温伯格平衡

（Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ　ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ，ＨＷＥ）和固定指数（Ｆｉｘａｔｉｏｎ　ｉｎｄｅｘ）的分析和计算。根据Ｂｏｓｔｅｉｎ等［２８］的
方法计算位点多态信息含量（ＰＩＣ），公式如下：

ＰＩＣ＝∑
ｎ

ｉ＝０
ｐｉ２－∑

ｎ－２

ｉ＝１
∑
ｎ

ｊ＝ｉ＋１
２ｐｉ２　ｐｊ２

其中，Ｐｉ和Ｐｊ分别为第ｉ个和第ｊ个的等位基因在群体中频率，ｎ为等位基因数。
利用ＳＰＳＳ１９．０软件对实验数据进行统计分析，采用一般线性模型（Ｇｅｎｅｒａｌ　Ｌｉｎｅａｒ　Ｍｏｄｅｌ，ＧＬＭ）对

刺参各生长性状与ＳＮＰ位点的关联性进行最小二乘分析。采用ｙｉｊ＝μ＋ａｉ＋ｅｉｊ线性模型公式进行最
小二乘法分析，式中ｙｉｊ为某性状第ｉ个标记第ｊ个个体的观测值；μ为实验观测所有个体的平均值（即总

＊ 董玉等，未发表
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体平均值）；ａｉ为第ｉ个标记的效应值；ｅｉｊ为随机误差。对同一位点不同基因型之间生长性状指标差异显
著性进行检验并进行多重比较（ＬＳＤ），进而分析等位基因的效应。

表１　刺参４６个ＳＮＰ位点信息

Ｔａｂｌｅ　１　Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ　ｏｆ　４６ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ　ＳＮＰ　ｌｏｃｉ　ｏｆ　Ａｐｏｓｔｉｃｈｏｐｕｓ　ｊａｐｏｎｉｃｕｓ　ｕｓｅｄ　ｉｎ　ｔｈｉｓ　ｓｔｕｄｙ

位点

Ｌｏｃｕｓ

注册号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ　ｎｏ．

引物序列（５＇－３＇）

Ｐｒｉｍｅｒ　ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
（５＇－３＇）

退火温度

Ａｎｎｅａｌｉｎｇ　ｔｅｍｐ．
／℃

扩增片段长度

Ａｍｐｌｉｃｏｎ
ｌｅｎｇｔｈ（ｂｐ）

ＳＮＰ类型及位置

ＳＮＰ　ｔｙｐｅ　ａｎｄ
ｌｏｃａｔｉｏｎ

ＳＮＰ４ ＧＨ９８６２５３
Ｆ：ＧＡＡＣＣＴＧＡＡＧＧＡＧＧＡＴＴＡＡＧＡＣＣ
Ｒ：ＧＡＡＧＴＡＧＴＣＣＧＡＣＣＧＴＴＣＣＡＣ

６０　 ６３ Ａ／Ｇ　７７６

ＳＮＰ８ ＧＨ２５３７１４
Ｆ：ＧＣＴＡＡＴＴＴＧＡＣＡＧＧＴＡＴＣＡＣＡＣＡＣＣ
Ｒ：ＣＡＡＣＡＣＣＴＴＴＡＧＴＧＧＴＡＧＣＧＧＣ

６０　 ８６ Ａ／Ｇ　８５１

ＳＮＰ２０ ＧＨ２５３４２０
Ｆ：ＡＣＴＣＡＣＴＧＴＧＣＴＧＧＡＡＣＴＧＴＣＧ
Ｒ：ＣＧＣＣＧＴＡＡＡＧＧＣＴＧＡＣＴＧＡＴＴ

６０　 ６７ Ａ／Ｇ　５８６

ＳＮＰ２６ ＧＯ２５３７６２
Ｆ：ＧＴＣＴＴＡＡＣＣＡＧＡＣＣＴＣＴＴＴＣＣＴＡＴＴ
Ｒ：ＡＴＧＧＧＡＣＴＧＡＴＴＣＴＡＴＡＡＣＴＡＴＣＧＧ

６０　 １１４ Ａ／Ｇ　７２３

ＳＮＰ２７ ＧＨ９８６０６８
Ｆ：ＧＧＴＡＡＣＣＡＡＡＧＧＧＴＧＴＡＧＣＡＧＣ
Ｒ：ＡＣＣＴＧＡＣＴＴＡＣＧＴＣＧＧＴＣＴＧＡＡＣ

６０　 ９１ Ａ／Ｇ　４１２

ＳＮＰ３３ ＧＨ９８６３８４
Ｆ：ＧＡＣＴＧＣＴＣＧＴＡＡＡＴＣＡＡＣＴＧＧＴＧＧ
Ｒ：ＣＡＣＴＣＴＴＴＣＴＧＧＣＴＧＣＣＴＴＧＧ

６２　 ７１ Ｔ／Ｇ　２８７

ＳＮＰ５９ ＧＯ２５３３２３
Ｆ：ＧＣＡＡＣＣＧＴＧＧＡＧＡＡＡＡＡＧＡＡＴ
Ｒ：ＡＡＣＴＴＴＴＴＣＣＧＴＴＴＡＣＣＡＧＡＧＴＡＡＣ

６０　 ９７ Ａ／Ｇ　３８９

ＳＮＰ６２ ＧＨ９８５５７９
Ｆ：ＧＧＧＧＡＧＴＣＡＣＡＡＧＴＡＴＧＴＡＴＣＡＧＡＧ
Ｒ：ＴＧＴＡＧＴＧＣＣＡＴＧＴＡＣＧＧＡＴＴＣＴＣ

６０　 ８９ Ａ／Ｇ　２５８

ＳＮＰ６８ ＧＲ７０６５０５
Ｆ：ＴＡＴＣＴＧＣＣＡＴＴＴＴＧＴＴＴＡＣＣＴＣＴＣＴ
Ｒ：ＴＴＧＡＣＣＴＧＴＧＴＡＧＴＡＡＧＧＣＴＧＡＴＡＣ

６０　 １２６ Ａ／Ｇ　６４２

ＳＮＰ８４ ＧＯ２７０７０１
Ｆ：ＧＧＡＡＧＣＧＴＧＣＴＣＴＴＡＴＴＡＧＧＡＡＣ
Ｒ：ＧＡＴＡＧＡＧＣＡＧＡＣＴＴＴＴＧＡＡＧＧＧＡＧ

６０　 １３２ Ａ／Ｇ　１０６

ＳＮＰ８８ ＧＯ４９５９７６
Ｆ：ＣＣＣＡＴＡＴＴＧＡＣＧＡＧＡＡＧＧＡＴＴＧＣ
Ｒ：ＧＡＣＣＴＧＡＣＴＴＡＣＧＴＣＧＧＴＣＴＧＡＡＣ

６２　 １３４ Ｃ／Ｔ　４４１

ＳＮＰ９２ ＧＲ７０６１１６
Ｆ：ＧＡＡＧＡＡＧＴＧＡＣＣＡＡＧＡＡＧＡＧＧＡＣＣ
Ｒ：ＣＴＧＡＣＣＴＣＴＧＧＣＴＴＣＴＧＡＴＴＣＴＴ

６０　 １１０ Ａ／Ｇ　４２２

ＳＮＰ１０５ ＧＲ７０６６５６
Ｆ：ＧＧＴＧＣＴＧＴＡＴＴＴＧＣＴＡＴＡＴＴＴＧＣＣ
Ｒ：ＡＧＴＧＴＴＧＴＧＧＧＡＡＧＡＡＧＧＴＴＡＧＧ

６０　 １３９ Ａ／Ｇ　４３４

ＳＮＰ１０６ ＧＲ７０６６５６
Ｆ：ＧＡＴＴＡＣＣＣＡＧＡＣＧＣＴＴＡＴＡＣＡＡＣＡＴ
Ｒ：ＡＴＴＧＴＣＡＴＴＣＣＡＧＡＧＡＴＧＣＧＧ

６０　 １６３ Ａ／Ｇ　６２５

ＳＮＰ１１５ ＧＯ４９６０９６
Ｆ：ＡＡＣＡＴＣＴＴＧＧＡＡＡＣＡＧＧＡＡＡＧＴＣＡＣ
Ｒ：ＣＴＧＧＴＴＴＡＣＴＧＴＧＧＴＴＴＧＣＴＴＣＡＴ

６０　 ６４ Ａ／Ｇ　２１９

ＳＮＰ１２３ ＧＨ５５０８１８
Ｆ：ＣＴＴＴＣＡＧＴＧＴＧＴＡＡＴＧＴＧＴＧＧＴＴＧＧ
Ｒ：ＧＣＡＣＡＡＡＴＧＡＡＧＴＧＴＴＧＡＣＧＡＴＡＡＧ

６２　 １６７ Ｃ／Ｔ　１２４

ＳＮＰ１２６ ＧＨ９８５７７３
Ｆ：ＴＧＴＧＴＴＧＧＴＧＡＧＡＧＣＧＧＴＧＡＣ
Ｒ：ＣＴＴＴＴＧＡＧＡＡＧＡＣＴＧＧＴＧＴＣＴＧＴＣＣ

６２　 ８５ Ｃ／Ｇ　２５５

ＳＮＰ１３１ ＧＯ２６９８２４
Ｆ：ＡＧＧＧＴＧＡＣＡＡＣＡＡＧＧＴＣＣＡＧＧ
Ｒ：ＡＧＣＣＴＣＴＧＴＴＧＧＧＴＴＧＡＡＴＣＣ

６０　 ７４ Ｃ／Ｔ　２６２

ＳＮＰ１３６ ＧＲ７０６１１５
Ｆ：ＧＧＡＣＧＧＣＡＡＧＴＴＣＡＡＣＣＡＧＡＴ
Ｒ：ＣＣＡＡＴＡＡＴＧＡＣＧＡＡＧＡＣＣＡＣＧＡＴ

６０　 １０９ Ｃ／Ｔ　４７９

ＳＮＰ１３８ ＧＲ７０６０４８
Ｆ：ＧＡＧＧＡＴＧＴＴＡＧＡＧＧＣＡＡＧＡＡＣＴＧＴＣ
Ｒ：ＧＡＣＣＡＴＡＧＡＧＣＡＡＴＡＣＴＴＧＴＣＣＣＴＧ

６２　 ７８ Ｃ／Ｔ　４６４

ＳＮＰ１４１ ＧＨ９８６４５０
Ｆ：ＴＧＡＧＧＧＡＧＴＴＧＡＡＧＧＡＧＣＡＧＴＡＧＴ
Ｒ：ＡＣＣＴＣＣＡＴＴＣＣＣＡＧＡＡＡＧＡＴＡＣＴＣ

６０　 １２０ Ｃ／Ｔ　４８８

ＳＮＰ１４３ ＧＨ９８５５１６
Ｆ：ＡＡＴＣＴＧＡＡＣＴＴＡＧＣＡＡＡＣＴＣＡＡＡＣＧ
Ｒ：ＣＣＴＧＧＡＧＴＴＣＴＣＧＧＣＴＧＧＴＡＴ

６０　 １１１ Ｃ／Ｔ　３８８

ＳＮＰ１４６ ＧＲ７０６６９３
Ｆ：ＧＧＴＡＡＣＣＡＡＡＧＧＧＴＧＴＡＧＣＡＧＣ
Ｒ：ＧＴＡＧＧＧＡＡＴＴＡＡＣＧＧＡＣＧＡＡＣＡＧ

６０　 ５９ Ａ／Ｇ　２４４
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ＳＮＰ１４７ ＧＯ２５３３８４
Ｆ：ＣＴＴＧＣＣＡＧＧＧＴＧＡＣＡＧＣＧ
Ｒ：ＣＡＴＡＴＣＣＣＣＡＡＣＴＧＧＴＧＡＣＴＣＣ

６０　 ８７ Ａ／Ｇ　７３６

ＳＮＰ１４８ ＤＹ６２５３７２
Ｆ：ＡＧＧＴＴＣＴＴＧＴＴＴＴＧＣＴＡＴＣＡＴＴＧＴＴ
Ｒ：ＡＧＴＴＴＡＣＣＣＧＴＧＴＴＣＡＧＣＣＡＴ

６０　 １０３ Ａ／Ｇ　１５１

ＳＮＰ１４９ ＧＯ２５３４０４
Ｆ：ＡＡＴＧＴＣＡＴＣＡＧＡＧＴＣＡＡＣＴＧＧＴＣＣ
Ｒ：ＧＴＴＡＧＡＴＧＴＧＧＡＧＡＣＣＣＣＡＴＡＧＡＧ

６０　 ６３ Ｃ／Ｇ　４１５

ＳＮＰ１５３ ＧＯ２７０６９０
Ｆ：ＡＡＣＡＣＴＧＧＣＴＡＣＡＡＣＡＧＡＧＧＡＣＣ
Ｒ：ＣＴＣＡＡＡＧＣＧＡＣＣＧＡＴＴＧＴＧＣ

６０　 ６７ Ａ／Ｇ　４４２

ＳＮＰ１５４ ＧＨ５５１５５５
Ｆ：ＧＴＴＧＴＴＴＣＴＧＴＴＴＧＧＴＧＣＴＴＴＴＴＴＣ
Ｒ：ＣＣＡＣＣＡＡＧＣＡＣＡＣＣＡＡＡＡＡＴＧ

６２　 １１８ Ｃ／Ｇ　７２１

ＳＮＰ１５５ ＧＲ７０６５６５
Ｆ：ＣＧＣＡＧＡＴＧＡＡＡＣＴＧＴＴＧＡＧＣＡＴ
Ｒ：ＴＧＡＣＡＡＧＡＡＧＡＧＧＣＴＴＴＴＣＣＡＧＡＴ

６２　 １２６ Ｃ／Ｔ　７４２

ＳＮＰ１６３ ＧＨ５５０６４５
Ｆ：ＧＡＣＣＣＴＡＣＣＣＴＧＧＡＧＧＴＴＧＣ
Ｒ：ＡＴＣＴＣＣＧＴＧＧＴＧＧＴＧＡＡＴＧＡＣＴ

６０　 １５５ Ｔ／Ｇ　７６５

ＳＮＰ１６４ ＧＨ５５１５８７
Ｆ：ＣＣＡＴＴＴＧＣＴＣＴＴＴＧＡＡＧＡＣＴＧＴＴＴ
Ｒ：ＡＴＴＧＣＴＡＣＡＧＴＧＣＡＡＡＡＧＡＣＧＡＧ

６０　 １２４ Ａ／Ｃ　６８

ＳＮＰ１６６ ＧＯ２７０３２５
Ｆ：ＧＣＣＡＡＧＧＧＡＡＣＣＣＡＧＧＡＣＴ
Ｒ：ＴＴＣＡＧＴＧＣＣＴＴＧＡＴＧＡＴＧＡＧＡＧＡＧ

６２　 １１９ Ａ／Ｃ　２８９

ＳＮＰ１７５ ＧＨ９８５４７０
Ｆ：ＧＧＡＧＧＡＧＡＡＧＴＴＧＡＡＣＡＡＧＧＣＡＣ
Ｒ：ＡＡＡＣＴＧＴＣＧＣＣＡＴＣＴＴＧＣＴＴＧ

６２　 １１１ Ａ／Ｃ　３０１

ＳＮＰ１７７ ＤＹ６２５１５９
Ｆ：ＴＧＡＡＧＴＴＡＴＴＴＧＧＣＡＡＧＴＧＧＡＧＣ
Ｒ：ＣＧＧＡＡＡＣＧＣＴＴＧＡＣＣＴＧＧＴ

６０　 １１３ Ａ／Ｇ　１８８

ＳＮＰ１７８ ＤＹ６２５２８９
Ｆ：ＣＡＧＴＧＣＣＣＡＧＣＣＧＴＡＧＡＡＣ
Ｒ：ＣＡＴＣＡＧＴＴＴＣＴＴＧＣＣＡＴＴＧＴＴＴＣ

６０　 ７２ Ｃ／Ｔ　１５３

ＳＮＰ１８３ ＧＨ５５０８８４
Ｆ：ＣＧＧＡＧＡＡＡＡＴＧＴＣＣＴＧＡＴＧＴＡＡＡＣ
Ｒ：ＣＣＡＧＴＧＡＡＴＧＴＧＴＣＴＧＡＴＣＡＡＡＣＧ

６２　 １１１ Ｃ／Ｔ　３３４

ＳＮＰ１８６ ＧＲ７０６６０４
Ｆ：ＣＴＴＡＣＴＴＧＣＴＧＡＴＴＴＴＧＴＧＴＧＧＴＧ
Ｒ：ＴＡＣＧＧＴＣＴＡＣＡＡＧＧＡＡＣＡＴＡＣＡＣＴＧ

６０　 ５６ Ａ／Ｇ　６０７

ＳＮＰ１８７ ＧＲ７０６６０４
Ｆ：ＡＴＧＣＴＣＴＡＧＴＴＴＣＣＴＴＣＣＡＴＴＡＣＡＣ
Ｒ：ＡＣＡＡＡＣＴＧＴＴＴＴＣＣＧＡＴＴＴＡＴＧＧＴ

６０　 １５７ Ａ／Ｇ　８５４

ＳＮＰ１８９ ＧＨ９８６４０８
Ｆ：ＧＣＴＣＴＣＡＧＧＧＴＣＡＧＴＧＴＡＣＴＣＡＡＧＴ
Ｒ：ＡＴＧＡＴＧＧＡＡＣＧＧＴＴＴＧＴＧＴＣＧ

６２　 ６４ Ａ／Ｔ　２６３

ＳＮＰ２１３ ＧＨ５４９８８４
Ｆ：ＡＣＴＧＧＴＣＡＡＣＴＴＣＣＡＡＡＧＣＧＴＡＴ
Ｒ：ＴＣＡＴＣＴＣＡＣＡＧＴＡＧＣＣＣＴＴＧＧＴＴ

６０　 ６８ Ｃ／Ｔ　２４１

ＳＮＰ２１６ ＧＯ２６９８４３
Ｆ：ＡＡＴＧＴＧＣＴＡＣＴＣＡＴＧＧＧＧＴＧＡＴＴ
Ｒ：ＡＧＴＣＧＧＧＧＡＴＣＴＣＴＣＴＣＣＴＴＡＴＴ

６０　 １０４ Ａ／Ｇ　４２７

ＳＮＰ２１７ ＧＨ９８５４８５
Ｆ：ＡＡＣＴＧＧＡＴＧＴＧＧＴＴＡＣＡＣＧＡＧＧ
Ｒ：ＣＴＴＴＧＧＧＧＡＧＧＴＣＴＧＡＴＧＧＴＣ

６０　 １５６ Ｃ／Ｇ　５５１

ＳＮＰ２２２ ＧＨ５５１３８２
Ｆ：ＣＴＧＣＴＣＴＡＴＴＣＴＧＴＧＣＴＴＴＡＴＧＴＣＣ
Ｒ：ＡＴＴＧＧＧＡＧＴＧＣＴＴＣＡＡＧＴＣＡＴＡＡＣ

６０　 ６０ Ｃ／Ｔ　３５１

ＳＮＰ２２３ ＧＨ５５０３２３
Ｆ：ＣＡＧＧＧＡＴＧＧＴＧＣＴＣＴＴＴＡＣＧＡＴ
Ｒ：ＡＣＴＧＣＣＡＣＣＡＧＣＡＡＴＴＣＣＡＧ

６０　 ９２ Ｔ／Ｇ　１７５

ＳＮＰ２２５ ＧＨ５５０７８４
Ｆ：ＧＴＣＴＴＡＴＧＧＴＴＧＣＴＴＴＣＣＴＴＡＴＣＣＴ
Ｒ：ＡＡＣＡＣＣＧＴＴＣＴＣＴＣＴＧＧＴＣＡＡＡＴ

６０　 １４０ Ａ／Ｇ　５６５

ＳＮＰ２２８ ＧＨ５５１８３２
Ｆ：ＧＣＴＡＴＣＡＧＡＣＧＣＣＣＣＣＴＡＣＴＴ
Ｒ：ＧＴＡＡＣＧＴＣＡＧＡＧＡＡＧＧＡＣＡＧＴＧＧＴ

６０　 ５８ Ａ／Ｃ　４４７

２　结　果

２．１　ＳＮＰ多态性

４６对引物均在刺参家系中表现出了多态性，平均多态信息含量（ＰＩＣ）为０．２７３８，最大的ＰＩＣ出现在
位点ＳＮＰ１４７，为０．３７５０；最小的ＰＩＣ出现在位点ＳＮＰ５９，为０．０３０２（表２）。最小等位基因频率介于

０．０１５６－０．５０００，平均值为０．２６３１。观测杂合度最大值为ＳＮＰ１４１位点的０．４６８８，最小值为ＳＮＰ５９位
点的０．０３１２，平均值为０．２４２８；期望杂合度普遍大于观测杂合度，其平均值为０．３５１０。固定指数在
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ＳＮＰ２０等９个位点为负值，在其他位点均为正值，平均值为０．２６１７。哈迪－温伯格平衡分析发现有１８
个位点显著偏离平衡（Ｐ＜０．０５）。

表２　刺参家系中ＳＮＰ位点的遗传参数

Ｔａｂｌｅ　２　Ｇｅｎｅｔｉｃ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ　ａｔ　ｔｈｅ　４６ＳＮＰ　ｌｏｃｉ　ｉｎ　ａ　ｆｕｌｌ－ｓｉｂ　ｆａｍｉｌｙ　ｏｆ　Ａ．ｊａｐｏｎｉｃｕｓ

位点

Ｌｏｃｕｓ

最小等位

基因频率

ＭＡＦ

观测杂合度

Ｈｏ
期望杂合度

Ｈｅ
多态信息含量

ＰＩＣ
固定指数

Ｆｉｘａｔｉｏｎ　ｉｎｄｅｘ
Ｐ值
Ｐｖａｌｕｅ

ＳＮＰ４　 ０．３０６５　 ０．２９０３　 ０．４３２０　 ０．３３４８　 ０．３１７０　 ０．０６７８
ＳＮＰ８　 ０．２２５８　 ０．２５８１　 ０．３５５４　 ０．２８８５　 ０．２６１９　 ０．１３７２
ＳＮＰ２０　 ０．１１２９　 ０．２２５８　 ０．２０３６　 ０．１８０２ －０．１２７３　 ０．３８１５
ＳＮＰ２６　 ０．０１６１　 ０．０３２３　 ０．０３２３　 ０．０３１２ －０．０１６４　 １．００００
ＳＮＰ２７　 ０．２７４２　 ０．２９０３　 ０．４０４５　 ０．３１８８　 ０．２７０６　 ０．１１８９
ＳＮＰ３３　 ０．４３５５　 ０．４１９４　 ０．４９９７　 ０．３７０８　 ０．１４７１　 ０．３６２５
ＳＮＰ５９　 ０．０１５６　 ０．０３１２　 ０．０３１２　 ０．０３０２ －０．０１５９　 １．００００
ＳＮＰ６２　 ０．３４３８　 ０．１２５０　 ０．４５８３　 ０．３４９４　 ０．７２２９　 ０．００００＊

ＳＮＰ６８　 ０．０１５６　 ０．０３１２　 ０．０３１２　 ０．０３０２ －０．０１５９　 １．００００
ＳＮＰ８４　 ０．２５００　 ０．３７５０　 ０．３８１０　 ０．３０４７　 ０．００００　 ０．９２７９
ＳＮＰ８８　 ０．２１８８　 ０．３１２５　 ０．３４７２　 ０．２８３４　 ０．０８５７　 ０．５７０８
ＳＮＰ９２　 ０．１７１９　 ０．２８１２　 ０．２８９２　 ０．２４４２　 ０．０１２０　 ０．８７３４
ＳＮＰ１０５　 ０．０１５６　 ０．０３１２　 ０．０３１２　 ０．０３０２ －０．０１５９　 １．００００
ＳＮＰ１０６　 ０．０６２５　 ０．０６２５　 ０．１１９０　 ０．１１０３　 ０．４６６７　 ０．０４６５＊

ＳＮＰ１１５　 ０．２０３１　 ０．２８１２　 ０．３２８９　 ０．２７１３　 ０．１３１２　 ０．４１８３
ＳＮＰ１２３　 ０．３５９４　 ０．２８１２　 ０．４６７８　 ０．３５４５　 ０．３８９２　 ０．０２２２＊

ＳＮＰ１２６　 ０．４５１６　 ０．２５８１　 ０．５０３４　 ０．３７２６　 ０．４７９０　 ０．００５０＊

ＳＮＰ１３１　 ０．２６５６　 ０．２８１２　 ０．３９６３　 ０．３１４０　 ０．２７９１　 ０．１０４６
ＳＮＰ１３６　 ０．４５３１　 ０．２１８８　 ０．５０３５　 ０．３７２８　 ０．５５８６　 ０．０００９＊

ＳＮＰ１３８　 ０．４８４４　 ０．２８１２　 ０．５０７４　 ０．３７４８　 ０．４３７０　 ０．００９３＊

ＳＮＰ１４１　 ０．３２８１　 ０．４６８８　 ０．４４７９　 ０．３４３７ －０．０６３１　 ０．７８７２
ＳＮＰ１４３　 ０．３１６７　 ０．２３３３　 ０．４４０１　 ０．３３９１　 ０．４６０８　 ０．００９７＊

ＳＮＰ１４６　 ０．１７１９　 ０．１５６２　 ０．２８９２　 ０．２４４２　 ０．４５１１　 ０．０１６９＊

ＳＮＰ１４７　 ０．５０００　 ０．２５００　 ０．５０７９　 ０．３７５０　 ０．５０００　 ０．００２８＊

ＳＮＰ１４８　 ０．０１５６　 ０．０３１２　 ０．０３１２　 ０．０３０２ －０．０１５９　 １．００００
ＳＮＰ１４９　 ０．３１２５　 ０．１８７５　 ０．４３６５　 ０．３３７４　 ０．５６３６　 ０．００１１＊

ＳＮＰ１５３　 ０．２０３１　 ０．３４３８　 ０．３２８９　 ０．２７１３ －０．０６１８　 ０．７８６９
ＳＮＰ１５４　 ０．２９６９　 ０．３４３８　 ０．４２４１　 ０．３３０３　 ０．１７６６　 ０．２８２６
ＳＮＰ１５５　 ０．４５３１　 ０．２１８８　 ０．５０３５　 ０．３７２８　 ０．５５８６　 ０．０００９＊

ＳＮＰ１６３　 ０．２７４２　 ０．２２５８　 ０．４０４５　 ０．３１８８　 ０．４３２７　 ０．０１５１＊

ＳＮＰ１６４　 ０．２９６９　 ０．３４３８　 ０．４２４１　 ０．３３０３　 ０．１７６６　 ０．２８２６
ＳＮＰ１６６　 ０．３３８７　 ０．４１９４　 ０．４５５３　 ０．３４７６　 ０．０６３９　 ０．６５５５
ＳＮＰ１７５　 ０．３１２５　 ０．２５００　 ０．４３６５　 ０．３３７４　 ０．４１８２　 ０．０１５５＊

ＳＮＰ１７７　 ０．３２２６　 ０．３８７１　 ０．４４４２　 ０．３４１５　 ０．１１４３　 ０．４６９５
ＳＮＰ１７８　 ０．３１２５　 ０．４３７５　 ０．４３６５　 ０．３３７４ －０．０１８２　 ０．９８９５
ＳＮＰ１８３　 ０．４８３９　 ０．２５８１　 ０．５０７７　 ０．３７４７　 ０．４８３３　 ０．００４６＊

ＳＮＰ１８６　 ０．０６２５　 ０．０６２５　 ０．１１９０　 ０．１１０３　 ０．４６６７　 ０．０４６５＊

ＳＮＰ１８７　 ０．１４０６　 ０．１５６２　 ０．２４５５　 ０．２１２５　 ０．３５３５　 ０．０６３９
ＳＮＰ１８９　 ０．３２８１　 ０．４０６２　 ０．４４７９　 ０．３４３７　 ０．０７８６　 ０．５９４２
ＳＮＰ２１３　 ０．３７５０　 ０．４３７５　 ０．４７６２　 ０．３５８９　 ０．０６６７　 ０．６４０９
ＳＮＰ２１６　 ０．４３５５　 ０．３５４８　 ０．４９９７　 ０．３７０８　 ０．２７８３　 ０．０９９６
ＳＮＰ２１７　 ０．１６６７　 ０．２０００　 ０．２８２５　 ０．２３９２　 ０．２８００　 ０．１３２８
ＳＮＰ２２２　 ０．４２１９　 ０．１５６２　 ０．４９５５　 ０．３６８８　 ０．６７９７　 ０．００００＊

ＳＮＰ２２３　 ０．０６４５　 ０．０６４５　 ０．１２２７　 ０．１１３４　 ０．４６５５　 ０．０４８３＊

ＳＮＰ２２５　 ０．４２１９　 ０．３４３８　 ０．４９５５　 ０．３６８８　 ０．２９５３　 ０．０７７４
ＳＮＰ２２８　 ０．０６２５　 ０．０６２５　 ０．１１９０　 ０．１１０３　 ０．４６６７　 ０．０４６５＊

平均值 ０．２６３１　 ０．２４２８　 ０．３５１０　 ０．２７３８　 ０．２６１７　 ０．５２９５

　　注：ＭＡＦ，ｍｉｎｏｒ　ａｌｌｅｌｅ　ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ；Ｐ值表示偏离哈迪－温德伯平衡情况；“＊”表示显著偏离 （Ｐ＜０．０５）
Ｎｏｔｅ：ＭＡＦ＝ ｍｉｎｏｒ　ａｌｌｅｌｅ　ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ；Ｐ　ｖａｌｕｅ　ｍｅａｎｓ　ｄｅｖｉａｔｉｏｎ　ｆｒｏｍ　Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ　ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ；“＊”ｍｅａｎｓ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ　ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

ｆｒｏｍ　Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ　ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ（Ｐ＜０．０５）．
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２．２　ＳＮＰ位点与生长性状相关性分析
刺参体长、体宽、体重、体壁重和出肉率指标与ＳＮＰ标记相关性分析结果中，共有１０个ＳＮＰ位点分

别与刺参的生长性状具有显著相关性（Ｐ＜０．０５）（概率值见表３）。位点ＳＮＰ１４６与体重、体壁重呈极显
著相关（Ｐ＜０．０１），与体长和体宽呈显著相关（Ｐ＜０．０５）；位点ＳＮＰ２１６与体宽、体重和体壁重呈极显性
相关（Ｐ＜０．０１），与体长、出肉率呈显著相关（Ｐ＜０．０５）；位点ＳＮＰ１８９与体长呈极显性相关（Ｐ＜０．０１），
而与其他生长性状并没有显著的相关性。位点 ＳＮＰ１８３与 ＳＮＰ２１６均与出肉率具有显著相关性
（Ｐ＜０．０５）。
对显著相关的ＳＮＰ位点进行不同基因型间与生长性状的多重比较发现，８个位点（ＳＮＰ４、ＳＮＰ１４６、

ＳＮＰ１５４、ＳＮＰ１６３、ＳＮＰ１６４、ＳＮＰ１７５、ＳＮＰ１７８和ＳＮＰ２１６）的基因型ＢＢ分别与体长、体宽、体重、体壁重
性状的部分或全部呈显著相关（见表４）。其中，ＳＮＰ１４６和ＳＮＰ２１６位点的基因型ＢＢ的个体全部四种性
状（体长、体宽、体重、体壁重）的平均值高于基因型ＡＡ和ＡＢ的个体，并且差异均达到了显著性的水平
（Ｐ＜０．０５）。位点ＳＮＰ１８９的基因型 ＡＡ个体的体长平均值显著高于基因型 ＡＢ和ＢＢ的个体（Ｐ＜
０．０５），而基因型ＢＢ个体的体长平均值则显著低于基因型ＡＡ个体（Ｐ＜０．０５）。位点ＳＮＰ１８３的杂合子

ＡＢ个体的出肉率平均值显著高于纯合子基因型ＡＡ和ＢＢ的个体（Ｐ＜０．０５），但该位点并没有在生长性
状的其他方面表现出显著关联（见表３）。

表３　ＳＮＰ位点与刺参体长、体宽、体重、体壁重和出肉率性状显著相关性分析结果

Ｔａｂｌｅ　３　Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ　ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｂｅｔｗｅｅｎ　ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ　ｏｆ　ＳＮＰ　ｍａｒｋｅｒｓ　ａｎｄ　ｇｒｏｗｔｈ　ｔｒａｉｔｓ

位点

Ｌｏｃｕｓ

体长

Ｂｏｄｙ　ｌｅｎｇｔｈ

体宽

Ｂｏｄｙ　ｗｉｄｔｈ

体重

Ｂｏｄｙ　ｗｅｉｇｈｔ

体壁重

Ｂｏｄｙ　ｗａｌｌ

ｗｅｉｇｈｔ

出肉率

Ｄｒｅｓｓｉｎｇ

ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

ＳＮＰ４ － ０．０１６＊ － － －

ＳＮＰ１４６　 ０．０１２＊ ０．０１０＊ ０．００３＊＊ ０．００４＊＊ －

ＳＮＰ１５４ － － － ０．０４６＊ －

ＳＮＰ１６３ － － ０．０４１＊ ０．０４３＊ －

ＳＮＰ１６４ － ０．０１７＊ ０．０２７＊ ０．０４１＊ －

ＳＮＰ１７５　 ０．０３９＊ － － － －

ＳＮＰ１７８　 ０．０３１＊ － ０．０４４＊ － －

ＳＮＰ１８３ － － － － ０．０２１＊

ＳＮＰ１８９　 ０．００９＊＊ － － － －

ＳＮＰ２１６　 ０．０１０＊ ０．００２＊＊ ０．０００＊＊ ０．０００＊＊ ０．０４９＊

注：表中数值为性状（体重、体宽、体重、体壁重和出肉率）与ＳＮＰ位点关联分析的概率值；“＊”表示Ｐ＜０．０５，“＊＊”表示Ｐ＜０．０１，“－”

表示无显著关联性

Ｎｏｔｅ：Ｖａｌｕｅｓ　ｉｎ　Ｔａｂｌｅ　３ａｒｅ　ｔｈｅ　ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ　ｏｆ　ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ　ａｎａｌｙｓｉｓ（Ｐ）ｂｅｔｗｅｅｎ　ＳＮＰ　ｌｏｃｉ　ａｎｄ　ｂｏｄｙ　ｌｅｎｇｔｈ，ｂｏｄｙ　ｗｉｄｔｈ，ｂｏｄｙ　ｗｅｉｇｈｔ，ｂｏｄｙ

ｗａｌｌ　ｗｅｉｇｈｔ　ａｎｄ　ｄｒｅｓｓｉｎｇ　ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ，“＊”ｍｅａｎｓ　Ｐ＜０．０５，“＊＊”ｍｅａｎｓ　Ｐ＜０．０１，“－”ｍｅａｎｓ　ｎｏ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ　ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ．
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表４　与生长性状显著相关的１０个ＳＮＰ基因型刺参体长、体宽、体重、体壁重和出肉率的多重比较

Ｔａｂｌｅ　４　Ｍｕｌｔｉｐｌｅ　ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ　ｏｆ　ｂｏｄｙ　ｌｅｎｇｔｈ，ｗｉｄｔｈ，ｂｏｄｙ　ｗｅｉｇｈｔ，ｂｏｄｙ　ｗａｌｌ　ｗｅｉｇｈｔ　ａｎｄ　ｄｒｅｓｓｉｎｇ　ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

ｗｉｔｈ　ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ　ｏｆ　ＳＮＰ　ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ　ｗｉｔｈ　ｇｒｏｗｔｈ　ｔｒａｉｔｓ　ｉｎ　Ａ．ｊａｐｏｎｉｃｕｓ

位点

Ｌｏｃｕｓ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

个体数

Ｎｏ．

体长　
Ｂｏｄｙ　ｌｅｎｇｔｈ　

体宽　
Ｂｏｄｙ　ｗｉｄｔｈ　

体重　
Ｂｏｄｙ　ｗｅｉｇｈｔ　

体壁重　
Ｂｏｄｙ　ｗａｌｌ　
ｗｅｉｇｈｔ　

出肉率　
Ｄｒｅｓｓｉｎｇ　
ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ　

ＳＮＰ４
ＡＡ
ＡＢ
ＢＢ

１６
９
４

２７．７３±１２．３６
２４．２５±６．３０
３１．５５±１１．３６

３．６４±１．０６
３．２０±０．７６
５．１５±２．５１

０．３６±０．３３ａｂ

０．１７±０．０９ｂ

０．６５±０．６４ａ

０．２３±０．２２
０．１２±０．０６
０．４２±０．４１

０．６３±０．０９
０．６５±０．０５
０．６３±０．０４

ＳＮＰ１４６
ＡＡ
ＡＢ
ＢＢ

２３
５
３

２７．０９±１０．０６ａｂ

２１．１９±７．７２ｂ

４２．７３±５．１０ａ

３．６９±１．３１ａｂ

２．８８±０．６１ｂ

５．７６±０．３３ａ

０．３５±０．３１ａｂ

０．１１±０．０８ｂ

０．９９±０．３４ａ

０．２２±０．２０ａｂ

０．０７±０．０２ｂ

０．６６±０．２５ａ

０．６４±０．０８
０．６２±０．０５
０．６６±０．０３

ＳＮＰ１５４
ＡＡ
ＡＢ
ＢＢ

１６
１０
４

２３．５９±７．９５
２９．１７±７．２５
３６．３２±１７．３８

３．３５±０．８２
３．９５±０．９６
４．４２±１．２２

０．２５±０．１１
０．３１±０．２１
０．６６±０．５９

０．１６±０．０７ｂ

０．２１±０．１４ａｂ

０．４２±０．３７ａ

０．６１±０．０６
０．６７±０．０６
０．６７±０．０６

ＳＮＰ１６３
ＡＡ
ＡＢ
ＢＢ

１９
６
４

２６．４２±９．９８
２３．０８±９．２２
３３．７３±１３．０９

３．５２±０．９４
３．１８±０．７０
４．７０±２．６８

０．２５±０．２４ａｂ

０．１７±０．１４ｂ

０．７９±０．７０ａ

０．１７±０．１５ａｂ

０．１０±０．０８ｂ

０．５２±０．４５ａ

０．６５±０．０８
０．５９±０．０９
０．６６±０．０４

ＳＮＰ１６４
ＡＡ
ＡＢ
ＢＢ

１６
１１
３

２４．１０±７．２９
２９．２２±１３．５１
３５．７９±７．５１

３．３２±０．７８ｂ

３．６８±１．２２ａｂ

５．７５±２．５１ａ

０．１９±０．１１ｂ

０．４３±０．３８ａｂ

０．８３±０．６７ａ

０．１３±０．０８ｂ

０．２８±０．２４ａｂ

０．５３±０．４３ａ

０．６４±０．０９
０．６３±０．０６
０．６３±０．０３

ＳＮＰ１７５
ＡＡ
ＡＢ
ＢＢ

１８
８
４

２９．２０±１０．９８ａｂ

２０．７７±８．５３ｂ

３０．６３±７．０３ａ

３．８５±１．４０
３．１７±１．１．０
４．０３±１．４４

０．４４±０．３８
０．１９±０．１７
０．３４±０．２８

０．２８±０．２５
０．１４±０．１２
０．２２±０．１８

０．６５±０．０７
０．６１±０．１０
０．６５±０．０３

ＳＮＰ１７８
ＡＡ
ＡＢ
ＢＢ

１５
１２
３

２２．６５±７．７２ｂ

２９．９３±９．８２ａｂ

３８．５０±１５．４５ａ

３．２６±０．８５
４．０７±１．６９
４．３７±１．３９

０．１７±０．１３ｂ

０．４７±０．４４ａｂ

０．６１±０．４８ａ

０．１１±０．０８
０．３１±０．２９
０．３７±０．２８

０．６３±０．０８
０．６５±０．０７
０．６１±０．０７

ＳＮＰ１８３
ＡＡ
ＡＢ
ＢＢ

１１
７
１１

２７．８９±１３．０３
２９．６３±９．６３
２５．８５±８．３８

３．６５±１．１９
４．００±０．８８
３．５７±１．７７

０．３４±０．３０
０．４０±０．３８
０．４３±０．３２

０．２０±０．１８
０．２８±０．２６
０．２７±０．２１

０．６１±０．０５ｂ

０．６９±０．０６ａ

０．６４±０．０７ａｂ

ＳＮＰ１８９
ＡＡ
ＡＢ
ＢＢ

１５
１２
３

２９．４２±９．７１ａ

２７．２０±１０．７０ａｂ

１５．５６±６．９２ｂ

３．７７±０．２８
３．７０±１．８０
３．２９±０．５３

０．３１±０．２８
０．４８±０．４１
０．０９±０．０５

０．２０±０．１６
０．３２±０．２６
０．０５±０．０３

０．６５±０．０７
０．６４±０．０７
０．５９±０．１３

ＳＮＰ２１６
ＡＡ
ＡＢ
ＢＢ

１２
９
８

２１．６８±７．５０ｂ

２７．７７±１２．８８ａｂ

３３．１５±７．７０ａ

２．８９±０．６１ｂ

３．６８±１．０５ａｂ

４．６２±１．６４ａ

０．１３±０．０７ｂ

０．３３±０．３０ａｂ

０．６０±０．５１ａ

０．０８±０．０５ｂ

０．２０±０．１９ａｂ

０．４０±０．３２ａ

０．６１±０．０９
０．６４±０．０９
０．６８±０．０３

注：同一栏中不同上标字母数值间差异显著（Ｐ＜０．０５）

Ｎｏｔｅ：Ｔｒａｉｔ　ｖａｌｕｅｓ　ｏｆ　ｅｖｅｒｙ　ＳＮＰｓ　ｗｉｔｈ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔ　ｌｅｔｔｅｒｓ　ｗｉｔｈｉｎ　ａ　ｃｏｌｕｍｎ　ａｒｅ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ａｔ　０．０５ｌｅｖｅｌ

３　讨论

３．１　刺参家系遗传多样性分析

４６个ＳＮＰ位点在刺参家系中均表现出多态性，多态信息含量（ＰＩＣ）的范围在０．０３０２～０．３７５０之
间。根据Ｂｏｓｔｅｉｎ等［２８］的分类标准，当ＰＩＣ＞０．５时，该位点为高度多态位点；０．２５＜ＰＩＣ＜０．５时，为中
度多态位点；ＰＩＣ＜０．２５时，为低度多态位点。其中ＳＮＰ２０等１４个位点表现出了低度的多态性，其他３２
个位点表现出了中度的多态性，并没有位点表现出高度多态性，原因在于ＳＮＰ标记是一种典型的两等位
基因标记［１９］。Ｌｉｕ等［２９］指出尽管ＳＮＰ标记并未像微卫星标记具有较高的多态性，但是ＳＮＰ标记在基因
组中分布广泛，弥补了ＳＮＰ标记多态性较低的不足。此外，ＳＮＰ标记还具有便于高通量开发、快速分型
等优点，适宜建立高密度遗传连锁图谱，利于发掘ＱＴＬ和与优良经济性状相关的基因［３０－３１］。
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杂合度可作为群体优良特性的表征，反映了物种、群体或家系的遗传多样性的高低，杂合度越高的
群体适应性更强、生命力更旺盛［３２］。本研究中仅有３个位点（ＳＮＰ１４１、ＳＮＰ１５３和ＳＮＰ１７８）期望杂合度
（Ｈｅ）小于观测杂合度（Ｈｏ），其余位点的期望杂合度均大于观测杂合度，这表明存在杂合子缺失现象。
固定指数也能够反映杂合子缺乏或者是过量，只有ＳＮＰ２０等９个位点的固定指数为负值，其他位点均为
正值，说明除了在该９个位点表现为杂合子过剩以外，其他位点均表现为杂合子缺失，这和大部分位点的
观测杂合度小于期望杂合度的结果是一致的。该结果可能是由于人工选择增加了近交，从而降低了家系
遗传多样性。

３．２　ＳＮＰ标记与经济性状

ＳＮＰ标记与刺参生长性状的关联性分析显示位点ＳＮＰ１４６和ＳＮＰ２１６分别与体重、体壁重呈极显著
相关（Ｐ＜０．０１），位点ＳＮＰ１６３与体重、体壁重呈显著相关（Ｐ＜０．０５），位点ＳＮＰ１５４仅与体壁重呈显著
相关（Ｐ＜０．０５），出现一个性状与多个ＳＮＰ具有相关性现象。这表明性状受多基因（位点）控制，存在基
因连锁或多因一效的现象，符合数量性状的相关理论［１４，１６］。同时，也出现几种不同的生长性状与同一个
位点相关联，例如位点ＳＮＰ１４６和２１６分别与四种生长性状具有显著相关性，说明这四种生长性状之间
也存在一定程度的关联，可为刺参不同生长性状之间的间接选良提供参考［３３］。该结果与孙文静［３４］的刺
参ＱＴＬ分析结果一致，ＱＴＬ分析结果表明刺参的体长、体宽、体重以及体壁重之间具有显著的相关性
（Ｐ＜０．０５），而出肉率则与这些性状之间并没有显著的相关性。
对ＳＮＰ位点的不同基因型的多重比较表明，ＳＮＰ４等８个位点的基因型ＢＢ个体的体长、体宽、体

重、体壁重的平均值高于基因型ＡＡ和ＡＢ的个体，部分性状或者全部性状差异程度达到显著性水平，因
此推断基因型ＢＢ可能是这些位点的优势基因型，与生长性状呈正相关。此外，位点ＳＮＰ１８９的基因型

ＡＡ与体长，位点ＳＮＰ１８３的基因型ＡＢ与出肉率也呈正相关关系，表明这两位点具有用于刺参分子辅助
育种的可能性。
综上所述，本研究首次利用刺参基因编码区的ＳＮＰ标记，分析其不同基因型与刺参生长性状的相关

性，揭示了标记和性状之间存在一因多效和多因一效现象，筛选出生长性状相关ＳＮＰ位点，为刺参分子
标记辅助育种提供了有用工具。
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