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荧光-构象敏感凝胶电泳技术筛查上海市郊区野生小家
鼠线粒体编码区 SNP位点 
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1. 东华大学生物科学与技术研究所, 上海 201620;  
2. 上海市实验动物研究所-复旦大学-东华大学模式动物生物多样性联合实验室, 上海 201200 

摘要: 利用通用引物荧光 PCR 方案, 应用荧光-构象敏感凝胶电泳(fluorescence-based conformation sensitive gel 
electrophoresis, F-CSGE)和 DNA 直接测序分型技术, 对上海地区 64 只野生小家鼠线粒体 DNA(mtDNA)编码区

进行序列分析, 在上海市郊区野生小家鼠群体中初步检测 mtDNA 编码区 SNP, 以发现合适的遗传位标用于野

生小家鼠遗传多态性分析。结果发现: F-CSGE 所有存在 SNP 突变的峰图中同源双链和异源双链峰电泳泳动距

离差异均较为明显, 在检测未知 SNP 中无假阳性出现, 检测效率高。F-CSGE 检出野生小鼠 mtDNA 编码区 SNP 
24 个, 其中新发现 SNP 为 16 个。结果表明, F-CSGE 可用于 mtDNA 编码区 SNP 检测, 新发现的 SNP 可作为遗

传位标用以研究整个上海地区野生小家鼠的遗传结构和遗传多态性。 
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SNP discovery by F-CSGE in the coding region of mitochondrial 
DNA in wild house mice from Shanghai suburb 
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Abstract: This study was performed to discover SNPs for genetic polymorphism analysis of mitochondrial DNA from wild 
house mice. Universal primer florescent PCR, fluorescence-based conformation sensitive gel electrophoresis (F-CSGE) and 
DNA sequencing were conducted to analyze the coding region of mitochondrial DNA. Different types of unknown muta-
tions were recorded by variable F-CSGE patterns without false positive. Twenty-four SNPs, sixteen of which were first 
discovered in the coding region of mitochondrial DNA, were found in 64 wild house mice from 4 districts in Shanghai. 
Therefore, F-CSGE was proved to be powerful technique for SNP discovery in the coding region mitochondrial DNA. The 
novel SNPs can be used as molecular markers to analyze population structure and genetic polymorphisms of the wild house 
mice in Shanghai. 
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野生小家鼠(Mus Musculus)相对于实验室近交
系小鼠(laboratory inbred strains of mice), 具有更加
丰富的遗传多态性和独特的遗传结构, 在复杂疾病
易感性研究上可作为后者的有力补充。20 世纪 90
年代国外研究者就开始关注利用天然野生小鼠群体

研究病原体易感性的分子遗传机制并且取得一定的

成果[1,2]。我国地理气候环境的多样性孕育了丰富的

野生小家鼠遗传资源, 但对其研究和利用尚处于起
步阶段, 大量基础工作尚未完成, 其群体遗传结构
未知, 在进行遗传学研究之前需要进行多态性分析, 
并确定遗传位标用于后续研究。 

mtDNA 因母系单倍型遗传方式和相对核基因
组突变率高、进化速度快的特点成为研究物种间、

物种内部群体多样性, 建立系统发生关系, 物种起
源和遗传分化的重要对象[3]已广泛用于研究小家鼠

种群结构和进化关系[4]。目前对 mtDNA的分析主要
集中于 mtDNA 控制区的高变区(hypervariable re-
gions I/II, HVS-I/II), 但该区域识别能力有限[5]并且

存在回复突变, 于编码区寻求更多的 SNP 位点可提
高 mtDNA 对群体的鉴别能力。mtDNA 突变亦可导
致多种疾病的发生[6], 新发现的编码区 SNP 可作为
潜在的致病位点。 

mtDNA编码区突变率较非编码区低, 直接测序
寻找 SNP的成本较高。目前, 筛选 SNP和未知突变
的主要方法有：截短蛋白检测(protein truncation test, 
PTT)[7], 单链构象多态性检测(single-strand confor-
mation polymorphism analysis, SSCP)[8], 变性梯度凝
胶 电 泳 (denaturing gel gradient electrophoresis, 
DGGE)[9], 构象敏感凝胶电泳 (conformation sensi-
tive gel electrophoresis, CSGE)[10], 变性高效液相色
谱技术(dHPLC)[11]等。在这些方法中, CSGE步骤简
单、快速、高通量、成本低、可检测较长片段

(250~500 bp)[12], 是一种强有力的 SNP和基因突变
的检测手段[13]。 

本研究利用通用荧光 PCR 方案, 应用 F-CSGE
和 DNA 测序分型技术, 于上海市崇明区(崇明岛)、
青浦区、金山区、嘉定区随机捕获的野生小家鼠中

检测 mtDNA 编码区 SNP 位点。对野生小家鼠
mtDNA编码区 SNP的筛查和遗传多态性分析, 可为
开展野生小家鼠系统的种群结构和进化关系研究提

供遗传位标, 为进一步开展野生小家鼠遗传资源调
查及遗传结构分析奠定基础。 

1  材料和方法 

1.1  动物来源 

本实验 64只野生小家鼠分别随机捕获于上海市
4个郊区: 崇明区 22只(CM, 分别编号 CM1-CM22)、
青浦区 14 只(QP, 分别编号 QP1-QP14)、金山区 13
只(JS, 分别编号 JS1-JS13)、嘉定区 15 只(JD, 分别
编号 JD1-JD15)。 

1.2  鼠尾 DNA抽提 

剪取 1 cm左右鼠尾, 利用动物基因组 DNA 小
量快速抽取试剂盒 (Genomic DNA Rapid Isolation 
Kit, for animal tissue)(北京博大泰克生物基因技术有
限责任公司)抽提全基因组 DNA, 分别采用分光光
度法和琼脂糖凝胶电泳检测其质量。 

1.3  mtDNA PCR扩增 

利用通用引物荧光方案对 mtDNA 进行 PCR扩
增[14], 如图 1所示。共设计引物 11对, 其中 1对通
用荧光引物(universal primer), 10对特异性附加通用
荧光序列的非荧光引物(specific primers), 通用引物
标记 HEX荧光, 由上海生工生物工程技术服务有限
公司合成。见表 1。 

PCR反应采用 5 μLQiagen体系: 10×buffer 0.5 
μL(含 Mg2+ 15 mmol/L); 5×Q-Solution 1 μL; Q-Mg2+ 
0.3 μL (25 mmol/L); dNTP 0.5 μL (2 mmol/L); Qiagen 
HotStar Taq Enzyme 0.05 μL (5 unit/μL); 特异性引物: 
0.2 μL (1 pmol/μL); 通用引物 0.1 μL (10 pmol/μL); 
DNA模版: 0.5 μL (50~100 ng/μL); ddH2O补足 5 μL。 

 

图 1  通用方案 PCR 图解 
Fig. 1  Illustration of universal PCR method 
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表 1  引物序列 
Table 1  Sequence of primers 

引物编号 No. 引物序列 Primer sequence (5′→3′) PCR产物长度 Length of PCR products (bp)

Universal-U* HEX-CGCAAACCTGTACGC  

Universal-L* CCCTCTGAGTGATGC  

L16234-U CGCAAACCTGTACGCTCATGTTCCGTGAACCAAAA 398 

H311-L CCCTCTGAGTGATGCTGGCACGAAATTTACCAACC  

L227-U CGCAAACCTGTACGCCACGGGACTCAGCAGTGATA 322 

H518-L CCCTCTGAGTGATGCTGGCTAAGCATAGTGGGGTA  

L470-U CGCAAACCTGTACGCCGACAGCTAAGACCCAAACTG 268 

H707-L CCCTCTGAGTGATGCTTTAGGGTTTGCTGAAGATGG  

L644-U CGCAAACCTGTACGCCCGCTCTACCTCACCATCTC 505 

H1119-L CCCTCTGAGTGATGCGTGTAGGGCTAGGGCTAGGA  

L1061-U CGCAAACCTGTACGCCCCAGAAGATTTCATGACCAA 322 

H1352-L CCCTCTGAGTGATGCAGGTAGCTCGTTTGGTTTCG  

L1268-U CGCAAACCTGTACGCTTGTACCTTTTGCATAATGAACTAACT 425 

H1662-L CCCTCTGAGTGATGCAATTGAAATTTTATGTTGAGCTTGA  

L1607-U CGCAAACCTGTACGCGCCTAAAAGCAGCCACCAAT 498 

H2074-L CCCTCTGAGTGATGCGCCGTTCATGCTAGTCCCTA  

L7032-U CGCAAACCTGTACGCTTGGTCTACAAGACGCCACAT 434 

H7435-L CCCTCTGAGTGATGCTCGGTTATCAACTTCTAGCAG  

L2013-U CGCAAACCTGTACGCATCCTGACCGTGCAAAGGTA 388 

H2370-L CCCTCTGAGTGATGCGGGTAACTTGGTCCGTTGATC  

L7440-U CGCAAACCTGTACGCTTCTGCCAATAGAACTTCCAATC 462 

H7871-L CCCTCTGAGTGATGCCCAGTGGGAATGTTTGTGATGAG  

L2369-U CGCAAACCTGTACGCCCTAGGGATAACAGCGCAATC 472 

H2810-L CCCTCTGAGTGATGCTAGGAAGGCTATGGCGATTAG  

L7832-U CGCAAACCTGTACGCTTATTTCAACTAAAAGTCTCATCACAA 415 

H8216-L CCCTCTGAGTGATGCTGGGTAGTAGGTGTAAATGTATGTGG  

L2852-U CGCAAACCTGTACGCGCCCTAACATTGTTGGTCCATAC 469 

H3290-L CCCTCTGAGTGATGCGGGTCAGGCTGGCAGAAGTAATC  

L8113-U CGCAAACCTGTACGCCCAAAAGGACGAACATGAA 426 

H8508-L CCCTCTGAGTGATGCAATAAATGTAATGGTAGCTGTTGGT  

U : 上游引物 ; L : 下游引物。 
U: Upper primer; L: Lower primer. 

 
扩增使用 ABI 9600型 PCR扩增仪反应, 程序 : 

95  15 min (Qiagen HotStar ℃ Taq酶获得活性), 94℃
变性 30 s, 50~60℃复性 90 s, 72℃延伸 90 s, 30个  
循环。 

1.4  构建异源双链(Heteroduplexing) 

异源双链构建过程如图 2所示[13]。以 CM6作为
对照样本, 其余样本 PCR 产物分别与 CM6 PCR 产
物 混 合 后 , 利 用 6 步 梯 度 逐 次 降 温 法 于

9600(ABI)PCR 扩增仪构建异源双链: 98  5 min℃  ; 

98 →90  5 min℃ ℃  ; 90 →80  5 min℃ ℃  ; 80 →℃ 75  ℃
10 min ; 75 →60  10 min℃ ℃  ; 60 →40  20 min℃ ℃ ; 
40 →25  20 min℃ ℃ 。反应完成后半小时内电泳上样。 

1.5  F-CSGE 

CSGE温和变性胶配制参照文献[10], 取 0.5 μL 
PCR产物、0.5 μL ROX、0.5 μL葡聚糖蓝(50 mg/mL)、
0.5 μL 新鲜的去离子甲酰胺混样 , 毛细管吸取
1.2~1.5 μL于 ABI 377自动测序仪上样。377自动测
序仪电泳环境设置: 2 kV, 30 , ℃ 电泳 4 h后停止。利
用 Genemapper软件进行电泳结果分析。 
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图 2  异源双链形成过程 
Fig. 2  Heteroduplex formation 
 
1.6  DNA测序 

F-CSGE 检测为阳性的样本重新单重 PCR(不加
通用荧光引物), PCR 产物利用 2%的琼脂糖凝胶电
泳检测, PCR 产物经纯化后由上海生工生物工程技
术服务有限公司测序。 

1.7  数据分析 

运用 POPGENE32统计软件对各 SNP位点进行
遗传多态性分析, 根据各 SNP 位点的等位基因频率
和观测到的等位基因数(Na), 计算有效等位基因数
Ne, 基因多样度 h和 Shannon表型多样性指数 I。 

2  结果与分析 

2.1  F-CSGE的 SNP分型效果检验 

本实验选取实验室常用近交系小鼠 C57BL/6(B6)
和 C3H/HeJ(C3)各一雄性样本, 对其 X 染色体 2 个
已知 SNP: rs29053133(A/G)、rs29051408(C/T)采用本
方法检测纯合子和杂合子状态。结果如图 3显示, 同
源双链和异源双链谱带分离明显, 证明构象敏感凝
胶电泳的高效性和准确性。 

 

图 3  F-CSGE 图谱截图 
A: 2管 B6同一样本 PCR产物混合后纯合子电泳峰图, 显示同源
双链为一单峰; B, C: B6和 C3各一雄性样本 PCR产物混合后杂
合子电泳峰图, 显示为双峰, a、c峰为同源双链峰, b、d峰为异
源双链峰。其中, B图 SNP: A>G; Ｃ图 SNP: C>T。 
Fig.3  Screenshots of F-CSGE electropherograms of 
homoduplex and heterodupex 
A: Homoduplex formed in the mixture of identical PCR products 
amplified from male B6 templates; B: Heteroduplex formed in the 
mixture of different PCR amplicons of the same allelic sites of male 
B6 and male C3, A>G; C: C>T polymorphism detected by F-CSGE. 
 

2.2  F-CSGE迁移状态与 DNA异源双链构成的关系 

结果显示, 所有存在 SNP 突变的峰图中同源双
链和异源双链峰电泳泳动距离差异均较为明显。由

A>G或C>T等单碱基突变导致的同源双链和异源双 
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图 4  F-CSGE 迁移状态截图与对应测序检测出的突变位点 
a, b, c: 检测区段(PCR产物)中仅存在 1个单碱基突变的电泳峰型图; d, e, f: 检测区段(PCR产物)中存在 2个单碱基突变的电泳峰型图; 
g, h: 检测区段(PCR产物)中存在 5~6个单碱基突变的电泳峰型图; i: 检测区段(PCR产物)中无任何碱基突变的对照电泳峰型图。 
C572T(118/268), (118/268)表示该突变位点处于 PCR产物中的位置/PCR产物长度, 单位 bp, 用以表明该碱基突变的位置信息。 
Fig. 4  Screenshots of different F-CSGE electropherograms and mutations detected in mtDNA amplicons 
a, b, c: Heteroduplexes spliting pattern of one single nucleotide substitution (SNS); d, e, f: Heteroduplexes spliting pattern of two SNSs; g, h: 
Heteroduplexes spliting pattern of multiple SNSs; i: Homoduplex patterns without nucleotide substitutions. 
C572T(118/268), 118/268: SNS at the site 118 of a 268 bp fragment. 
 
表 2  上海市野生小家鼠中检测出的 mtDNA 编码区 SNPs (样本数=64) 
Table 2  SNPs of mtDNA coding region in wild house mice in Shanghai suburb (n=64) 

SNP 基因座 
SNP locus (bp) 

基因型 
Genotype 

样本数 
n 

等位基因频率 
Allele frequency 

SNP 基因座 
SNP locus (bp)

基因型 
Genotype 

样本数 
n 

等位基因频率 
Allele frequency

A 40 0.6250 C 27 0.4219 109 G 24 0.3750 1078* T 37 0.5781 
A 49 0.7656 A 4 0.0625 158* G 15 0.2344 2185* G 60 0.9375 
T 27 0.4219 A 31 0.4844 350* C 37 0.5781 2206* T 33 0.5156 
C 48 0.7500 T 60 0.9375 366* T 16 0.2500 2238 A 4 0.0625 
A 48 0.7500 C 12 0.1875 543* G 16 0.2500 2338* A 52 0.8125 
T 46 0.7188 T 58 0.9063 572* C 18 0.2813 2342* C 6 0.0938 
A 19 0.2969 C 30 0.4688 716 T 45 0.7031 2525 T 34 0.5313 
C 16 0.2500 T 44 0.6875 817 T 48 0.7500 2615 C 20 0.3125 
T 36 0.5625 C 33 0.5156 

947 
A 28 0.4325 

2656* 
T 31 0.4844 

T 49 0.7656 A 22 0.3438 
957* 

C 15 0.2344 
7264* 

G 42 0.6563 
G 22 0.3438 C 37 0.5781 

964* 
A 42 0.6563 

8088* 
T 27 0.4219 

T 18 0.2813 T 53 0.8281 
1072 

C 46 0.7188 
8163* 

C 11 0.1719 
*: 新发现的 SNP, NCBI网站数据库该点无 SNP记录。 

*: New SNPs which have no SNP records in NCBI database. 
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链峰电泳泳动距离(图 4, a和 b)差异小于由缺失突变
引起的异源双链与同源双链峰泳动距离(图 4c)。检
测区段(PCR 产物)存在 2 个单碱基改变的电泳峰型
(图 4, d和 e)与仅存在 1个单碱基突变的电泳峰型(图
4, a和 b)相比, 峰型差别不明显, 而存在 5~6个单碱
基突变的电泳峰型(图 4, g和 h)呈现较复杂的多峰状
态, 同源双链和异源双链累计出现 4~5 个峰, 但多
SNP 位点导致的峰型图状态并无一致性。在检测未
知 SNP中, 异源双链无假阳性出现。 

2.3  mtDNA编码区 SNPs 

F-CSGE 检测为阳性的样本, 经上海生工生物
工程技术服务有限公司 DNA测序确认 mtDNA编码
区 SNP 为 24 个, 对照 NCBI 小鼠现有 SNP 数据库 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov), 确定新发现 SNP 为
16个(表 2)。 

2.4  野生小家鼠 mtDNA SNPs遗传多态性分析 

利用 F-CSGE和 DNA测序分型技术检测获得
的 mtDNA SNPs位点 , 通过 POPGENE32统计分析
软件 , 得到描述各遗传多样性的重要指标 : 有效
等位基因数 Ne, 基因多样度 h 和 Shannon 表型多
样性指数 I 等  (表 3)。从表 3 各位点遗传参数指标
可以看出 , 各位点平均基因多样度 h=0.3927, 最
低 0.1172; Shannon 表型多样性指数 I 均值为
0.5744, 最 低 0.2338; 表 明 本 实 验 检 测 出 的
mtDNA SNPs 位点遗传多态性较高 , 可选作为遗
传位标。  

表 3  野生小家鼠 SNPs 遗传多态性统计结果 
Table 3  Summary of genetic variation statistics for all mtDNA SNPs 

SNP 基因座 
SNP locus (bp) 

样本数 n 等位基因数 Na 有效等位基因数 Ne 基因多样度 h Shannon表型多样性指数 I 

109 64 2 1.8824 0.4688 0.6616 

158 64 2 1.6000 0.3750 0.5623 

350 64 2 1.9692 0.4922 0.6853 

366 64 2 1.6000 0.3750 0.5623 

543 64 2 1.6000 0.3750 0.5623 

572 64 2 1.6787 0.4043 0.5941 

716 64 2 1.7534 0.4297 0.6211 

817 64 2 1.6000 0.3750 0.5623 

947 64 2 1.9692 0.4922 0.6853 

957 64 2 1.6787 0.4043 0.5941 

964 64 2 1.8221 0.4512 0.6435 

1072 64 2 1.6787 0.4043 0.5941 

1078 64 2 1.9692 0.4922 0.6853 

2185 64 2 1.1327 0.1172 0.2338 

2206 64 2 2.0000 0.5000 0.6931 

2238 64 2 1.1327 0.1172 0.2338 

2338 64 2 1.4382 0.3047 0.4826 

2342 64 2 1.2047 0.1699 0.3111 

2525 64 2 1.9922 0.4980 0.6912 

2615 64 2 1.7534 0.4297 0.6211 

2656 64 2 2.0000 0.5000 0.6931 

7264 64 2 1.8221 0.4512 0.6435 

8088 64 2 1.9692 0.4922 0.6853 

8163 64 2 1.4382 0.3047 0.4826 

Mean 64 2 1.6952 0.3927 0.5744 

St. Dev  0 0.2711 0.1157 0.1371 
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3  讨 论 

3.1  F-CSGE与 mtDNA SNP筛选 

目前常用的筛选未知 SNP 方法中, CSGE 技术
相对于 PTT 和 dHPLC 较为简单和低成本。而在单
碱基突变检测中, 与 SSCP 检测碱基替换较弱的敏
感性(仅单链构象差异)相比, CSGE具有明显的高敏
感性 , 原因在于该方法建立的基础为单碱基错配
[15]。这也是 CSGE技术用于 SNP筛查的优势。目前
F-CSGE 技术主要用于筛查较大的多外显子基因的
单碱基突变[16], 例如 BRCA1、BRCA2。mtDNA 编
码区与这类基因编码区较为相似: 序列较长, 突变
率较低, 存在多个 SNP 位点。但是尚未有文献表明
该技术在 mtDNA 未知 SNP 筛查中的应用。本实验
的结果证实, F-CSGE 技术非常适用于 mtDNA 未知
SNP的筛查。 

通过对 mtDNA 扩增引物的巧妙设计可有效地
避免假阴性。F-CSGE的敏感性与碱基错配的不同碱
基对、PCR产物中碱基错配发生的位置以及 PCR产
物长度有关[17]。F-CSGE 检测 PCR 产物的长度的最
适范围为 250~500 bp, 一般认为, PCR产物中位于两
端 50 bp 内的 SNP 不易检出, 我们于设计引物时在
相邻两对引物间采取重叠 35 bp 左右的策略解决这
一困难, 即相邻的下一对引物的上游引物起始端设
计在距上一 PCR片段末端上游 35 bp左右, 加上通
用引物上下游各 15 bp, 累计 50 bp左右。本实验检
出的大部分 SNP位点在 PCR产物中的位置居中, 随
机抽检了 10 个同纯合子峰型一致的样本的 PCR 产
物直接测序, 没有发现新的 SNP, 最大程度地避免了
漏检 SNP的可能性。 

本研究发现 mtDNA 644~1119和 2013~2370两
区段均集中出现 5~6 个 SNP 位点, 峰图中出现 4~5
峰的形态(图 4, g和 h), 而其他单点碱基替换或缺失
均为 2峰(同源双链峰和异源双链峰)。先前有报道认
为 4 峰状态为 2 碱基缺失突变引起, 缺失突变导致
的 PCR产物长度突变和构象突变共同影响了同源双
链和异源双链的电泳速率[13], 本实验发现多 SNP位
点同样导致了 4 峰状态, 认为可能的多点错配导致
的构象突变也是造成多峰状态的复杂性的因素。 

与其他突变检测技术一样, F-CSGE无法辨别两
个位置相近的序列突变。检测区段(PCR 产物)中存
在 2 个单碱基突变的峰型图与仅存在 1 个单碱基突
变的峰型图相比, 虽然同源双链和异源双链组成的

两峰形态略有不同, 但异源双链峰与同源双链峰之
间的距离并没有明显的差异, 无法从峰图状态中获
得 SNP 数量上的信息, 而这些信息可以通过进一步
测序获得。 

另外, 通过设计不同的 PCR 产物长度和利用荧
光平台使用不同的荧光标记, 可显著提高 CSGE 技
术的检出单碱基突变的敏感性和通量水平。利用通

用引物荧光方案 PCR 扩增, 则降低了合成引物荧光
标记的次数进而节省了实验成本。 

3.2  mtDNA SNP与野生小家鼠资源 

物种进化研究和群体多态性分析首先要了解其

种群分布和进化分枝。为检验野生小家鼠群体的区

域分化和多态性分布, 我们需要了解其不同群体的
详细历史, 对不同区域野生小家鼠群体及群体间的
基因流动进行确认。 

探究野生小家鼠种群间的相互关系关键依赖于

遗传位标。虽然有人质疑 mtDNA 用作分子标记的
可靠性[18], mtDNA的多态性因其母系单倍型遗传方
式和相对核基因组突变率高、进化速度快的特点仍

为目前应用较广泛的遗传位标。本实验于 mtDNA编
码区 5 kb的区段内筛查出 SNP位点 24个, 644~1119
和 2013~2370区段均出现 5~6个 SNP位点, 显示即
使进化压力较大的 mtDNA 编码区突变率仍然较高, 
进一步表明 mtDNA 进化速度较快以及其丰富的遗
传多态性。 

本实验于 mtDNA编码区 5 kb的区段内新检测
出 SNP 16个, 结果显示野生小家鼠相对于实验室近
交系小鼠具有更加丰富的遗传多态性。同时表明野

生小家鼠编码区 SNP 比较常见, 而在实验室近交系
小鼠中编码区 SNP 则是较少见的, 这种差异在遗传
学研究中可用于分析来自不同亲本的等位基因的转

录水平等, 具有重要的病理价值。 
总之, 本研究利用通用荧光引物 PCR 方案, 应

用 F-CSGE 和 DNA 测序分型技术, 能快速筛选出
mtDNA SNP 作为遗传位标。利用筛选出的 mtDNA
编码区 SNP初步分析和确定野生小家鼠的遗传多态
性, 是进一步利用这一宝贵遗传资源的重要基础。
随着我国丰富的野生小家鼠遗传资源的挖掘以及境

内野生小家鼠资源的种系发生史、遗传变异以及亲

缘关系、亚种和种群结构研究和分析, 我们将获得
我国境内野生小家鼠资源全面系统的了解和认识 , 
可为我国利用野生小家鼠模型开展人类疾病研究开

辟新的研究领域。 
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