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·研究论文· 

三种笛鲷的野生群体和养殖群体遗传多样性的微卫星分析 * 

彭银辉， 刘楚吾 **， 郭昱嵩， 刘 丽， 王中铎 
（广东海洋大学水产学院， 湛江 524025） 

摘要： 利用微卫星标记技术， 采用 10 对微卫星引物对南海海域红鳍笛鲷 （ ）、 星点笛鲷(  )和紫 

红笛鲷(  )3 种笛鲷鱼的野生种群 （HYE、 XYE 和 ZYE） 和养殖种群 （HYA、 XYA 和 ZYA） 进行了遗传多样性分 

析。10 对微卫星引物在 6 个群体中共检测到 78 个等位基因， 每个位点的等位基因数目在 1~8 个之间。6 个群体的观测杂合度 

(  )为 0.2500~1.0000,平均观测 为： ZYE(0.9550)> ZYA(0.8900)， HYE(0.8950)> HYA(0.8400)， XYE(0.8450)>XYA(0.8100) ； 平 

均多态信息含量 (  ) 为 0.3648~0.7964，各野生群体均大于养殖群体； 3 种笛鲷鱼的野生群体和养殖群体遗传距离 HYE 与 

HYA， XYE 与 XYA， ZYE 与 ZYA 分别为 0.1029， 0.0371 和 0.0135， 基因分化系数(  )分别为 0.0371， 0.0211 和 0.0352。群体遗 

传结构分析结果表明： 红鳍笛鲷、 星点笛鲷和紫红笛鲷的遗传多样性较丰富， 养殖群体的遗传多样性较野生群体均有一定程度 

的降低， 野生群体和养殖群体分化较弱。 
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Microsatellites Analysis on Genetic Diversities of Three Species 
from Wild and Cultured Populations of Snappers (  ) 

PENG Yinhui , LIU Chuwu**, GUO Yusong, LIU Li, WANG Zhongduo 

In order to study genetic information of the valuable fishes of snappers(  ), the genetic diversities of wild popula 

tions (HYE,XYE,ZYE) and cultured populations(XYA,XYA,ZYA) of  and  from South 

China sea were detected using microsatellite technique. The amplified products of genomic DNA by 10 microsatellite markers indicat 

ed that the number of total alleles were 78 in the three species of snappers, the mean number of alleles of every locus were 1~8, mean 

observed heterozygosity (  ) of six populations were: ZYE (0.9550)>ZYA (0.8900), HYE (0.8950)>HYA (0.8400), XYE(0.8450) 

>XYA (0.8100), the mean polymorphism information content (  ) ranged from 0.3648 to 0.7964, genetic distances between wild 

populations and cultured populations of three species of the snappers were 0.1029， 0.0371 and 0.0135, respectively, and coefficients 

of gene differentiation (  ) were 0.0371， 0.0211， 0.0352, respectively. All of these showed that the snappers had high genetic diversity, 

the level of genetic diversity in wild populations was higher than that in cultured populations and faint genetic differentiation existed 

between wild populations and cultured populations. 

; cultured population; wild population; microsatellite; genetic diversity 

红鳍笛鲷 ( ）、 星点笛鲷 ( 
)和紫红笛鲷 （ ） 同属于鲈 

形目 (Perciformes)、笛鲷科 （Lutjanidae）、笛鲷属 

(  )， 广泛分布于热带和亚热带海域， 我国多 

数产于南海(孟庆闻等， 1995)， 是我国重要的经济海 

水养殖品种和常见捕捞种。当前海水养殖鱼类多为 

小群体，有效亲鱼数量少，常处于被迫高度近交状 

态，且由于过度捕捞和环境污染等造成野生资源衰 

竭的趋势，养殖品种日趋混杂引起遗传多样性下降 

（林浩然， 2003）。同其它海水养殖鱼一样， 笛鲷鱼种 

质资源的开发和保护成为一个急需解决的问题。目 

前对笛鲷的种质资源和种属关系均有报道，国内在
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RAPD 和 SSR （刘丽和刘楚吾， 2006； 易乐飞和刘楚 

吾， 2003）、 mtDNA 以及 基因片段的 RFLP（王 

中铎等， 2005））、 AFLP （张俊彬和黄良民， 2004） 等水 

平上对笛鲷的遗传多样性和种间系统发育进行了研 

究。 本实验应用微卫星技术对红鳍笛鲷、 星点笛鲷和 

紫红笛鲷的野生群体和养殖群体进行遗传结构分 

析， 是对笛鲷种质资源状况的重要佐证和补充， 并评 

估一些人为实践或自然因素所引起的遗传变化， 了 

解其动态变化规律，为人工养殖及品种培育提供相 

关的遗传背景资料，同时为笛鲷养殖种质资源持续 

利用提供相关的依据。 

1 材料和方法 

1.1 材料 

野生种群： 红鳍笛鲷(  ),星点笛鲷 

（ ） ,紫红笛鲷 （ ） 为湛江 

沿海捕捞野生鱼种； 养殖种群： 湛江近海网箱养殖鱼 

种。每种笛鲷的野生种和养殖种各取 20 尾， 尾静脉 

抽血， 加入 1/6ACD 抗凝剂于－20 ℃保存备用。 

1.2 基因组 DNA 的提取 

按 Sambrook and Russell （2002） 的方法从血液 

中提取基因组 DNA， 1%的琼脂糖凝胶检测 DNA 的 

质量和浓度。 

1.3 微卫星扩增 

引物来自本实验室筛选合成的勒氏笛鲷的微卫 

星引物 （郭昱嵩等， 2007）， 通过改变退火温度和镁离 

子浓度后， 在紫红笛鲷， 星点笛鲷和红鳍笛鲷中有良 

好稳定扩增条带的有 10 对， 引物序列、 等位基因数 

等见表 1。dNTP， DNA 聚合酶均购自大连宝生 

物公司。 PCR 反应总体积为 25 滋  L， 内含 2.5 滋  L 10伊  
Buffer， 0.2 mmol/L dNTPs， 1.0 mmol/L MgCl 2 ，引物 

各 0.25 mmol/L， 1.0 U  DNA 聚合酶， 50 ng 左右 

DNA 模板。PCR 反应热循环程序： 94 ℃ 预变性 5 
min； 94 ℃ 变性 30 s， 退火温度 45 s， 退火温度延伸 

30 s， 30 次循环； 最后退火温度延伸 5 min。8%的非 

变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测扩增产物。 

1.4 数据统计与分析 

将微卫星标记电泳图谱中的每一条 DNA 带作 

为该座位上的一个等位基因， 并确定个体基因型。用 

genepop4.0 计算各微卫星位点在 6 个群体中的等位 

基因频率、 观测杂合度 （ ）、 预期杂合度 （ ）、 度多态 

信息含量(  )、 HardyWeinberg 遗传偏离指数 （ ） 和 

遗传分化系数(  )等指标 （刘云国， 2005）， 采用 检验 

（李春喜等， 2003） 野生和养殖群体观测杂合度的差异 

显著性。用 DISPAN 软件根据 Nei （1972） 的方法计算 

遗传距离 (  ) 、邻近法构建系统发生树，并用 

Bootstrap test 检验所得聚类结果的可靠性。 

2 结果和分析 

2.1 微卫星标记扩增结果 
10 对微卫星引物在 6 个群体中共检测到了 78 

个等位基因， 多数集中在 100~300 bp。除 Lru020 在 

星点笛鲷中表现为单态外，其余均表现为多态， 

Lru010 和 Lru029 在野生和养殖红鳍笛鲷群体中扩 

增的等位基因最多， 分别达到 13 和 12 个。 每个位点 

的等位基因数为 1~8 个， 不同座位上的等位基因数 

为 3~18 个，平均每个座位上的等位基因数为 7.8 

个，表现出高度的多态性。6 个群体 （HYE、 HYA、 

XYE、 XYA、 ZYE 和 ZYA） 检测到的等位基因数分 

别为： 48、 38、 32、 24、 29 和 27， 与野生笛鲷群体相比， 

养殖群体检测到的等位数目均有所下降。部分扩增 

结果如图 1 所示。 

座位 

Locus 

Lru001 

Lru042 

Lru010 

Lru019 

Lru014 

Lru020 

Lru004 

Lru023 

Lru029 

Lru031 

引物序列 

Primer sequences （5'3'） 

F:TCCCTCTGTTGTTGAAAG; R:CCTGATCTCGATAGTGCC 

F:TTGGGGACGGCAGATACA; R:GAGGTGGAGTGAAAGAAGATAA 

F:GCAAACGGAGGAAACAAA; R:CTGAAGCTGCTGAGGACTGA 

F:AAATGCGATCACCAAG; R:TTAGGTAACCTCAAACTCC 

F:TGGAGGAAAATCTGTCTA; R:AGAGTAGCAGGTTTGATG 

F:CACCCAAGTACACYCATG; R:GTGCAGCTTTCTCCGTAT 

F:GATGGCAATGGAAGGCACA; R:CTGGGATCTATGAAAGCAAGAC 

F:ACACCCCAGTAAACACCG; R:GCTGCTAACACGCTAACC 

F:CCGTTACGAAATCATCAG; R:TGCCTCCAGACTCAAATA 

F:TGTCACTTCACCCATTCC; R:TTCGCTTTGATATTCACG 

重复序列 

Repeat motif 

(CA) 30 
(CA) 10 
(CA) 28 
(CA) 10 
(AC) 8 
(CA) 10 
(CA) 14 
(AC) 8 (CA) 2 (CA) 5 (CA) 4 
(AC) 9 
(CA)(AC) 4 

/℃ 

56

55

58

56

54

58

60

54

55

58 

等位基因 

No.of alleles 

9 

11

18

9 

8 

3 

4 

9 

10

6 

表 1 10 对微卫星引物的特征 

Table 1 Characteristics of 10 pairs of microsatellite primers 
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2.2 6 个笛鲷群体内遗传变异分析 

10 个位点在 6 个群体观测杂合度范围为 0~1， 

见表 2。平均观测杂合度 （ ） 分别为： HYE(0.8950) 
>HYA (0.8400)， XYE (0.8450)>XYA(0.8100)， ZYE 
(0.9550)>ZYA （0.8900）。 检验观测杂合度的差异 

显著性：野生和养殖群体观测杂合度差异不显著 

(  > 0.05)。各群体多态信息含量 (  ) 为 ： HYE 
(0.5922) > HYA (0.5032)，XYE (0.4584) > XYA 
(0.3797)， ZYE(0.4154)>ZYA(0.4330)， 和 值均 

为野生群体大于养殖群体。HardyWeinberg 遗传偏 

离指数 （ ） 在 6 个群体中均表现正值， 说明所有群 

体中都存在杂合子过剩现象。 

图 1. 引物 Lru010 在 HYA 和 XYA 中的扩增电泳图谱 

Fig.1. Electrophoresis pattern of microsatellite locus amplified by primer  Lru010 in HYA and XYE 

A . 1~20, HYA; M, PBR322/Msp DNA marker； B. 1~20, XYA; M, PBR322/Msp DNA marker. 

表 2 10 个微卫星座位在笛鲷 6 个群体中的平均等位基因数、 平均多态信息含量( )、 平均观测杂合度 

( )、 平均期望杂合度( )和平均 HardyWeinberg 平衡指数 （ ） 

Table 2 The meaning number of alleles ,mean polymorphism information content(  ),mean observed heterozygosity(  ),mean 

expected heterozygosity(  ) and HardyWeinberg departure value(  ) of the 10 microsatellites in the 6 populations of snappers 

YE, 野生群体; YA, 养殖群体. 

YE, wild populations; YA, cultured populations. 

种群 

Population 

HYE 

HYA 

XYE 

XYA 

ZYE 

ZYA 

YE 

YA 

平均等位基因数 

Mean alleles 

4.80 

3.80 

3.20 

2.40 

2.90 

2.70 

3.63 

2.97 

平均值 

Mean 

0.8950 

0.8400 

0.8450 

0.8100 

0.9550 

0.8900 

0.8983 

0.8466 

平均值 

Mean 

0.6478 

0.5754 

0.5443 

0.4340 

0.5814 

0.5524 

0.5908 

0.5206 

平均值 

Mean 

0.3080 

0.4977 

0.5568 

0.7176 

0.7000 

0.6220 

0.5249 

0.6214 

平均值 

Mean 

0.5922 

0.5032 

0.4584 

0.3797 

0.5414 

0.4300 

0.5007 

0.4387 

种群 Populations 

HYE 

HYA 

XYE 

XYA 

ZYE 

ZYA 

HYE 

0.0336 

0.3084 

0.3455 

0.3371 

0.3389 

HYA 

0.1029 

0.3369 

0.3726 

0.3739 

0.3718 

XYE 

0.6363 

0.5783 

0.0113 

0.3156 

0.3042 

XYA 

0.6487 

0.5877 

0.0371 

0.3563 

0.3447 

ZYE 

0.7280 

0.7328 

0.5772 

0.5896 

0.0027 

ZYA 

0.7272 

0.7197 

0.5621 

0.5712 

0.0135 

表 3 三种笛鲷鱼 6 个群体的奈氏遗传距离 （上三角） 和基因分化系数 （下三角） 

Table 3 Nei’ s genetic distance(above diagonal) and coefficients of gene differentiation(below diagonal) 

YE and YA are the same as Table 2. 
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3 讨论 

基因杂合度(  )又称基因多样度， 反映个体在 

多个座位上的遗传变异，一般认为它是衡量群体变 

异的一个较好参数(Botstein  ., 1980)， 可反映群 

体的遗传一致性的程度。 群体杂合度越低， 表明该群 

体的遗传一致性越高， 群体遗传变异越少， 群体遗传 

多样性越低。本研究显示 3 种养殖笛鲷群体的遗传 

多样性低于野生种群， 但不显著， 说明野生笛鲷和养 

殖笛鲷的遗传多样性差异不显著。 

多态信息含量(  )是指一个后代所获的某个 

等位基因标记来自它亲代的同一个等位标记的可能 

性大小， 平均 是衡量等位基因片段多态性的很 

好指标。当 > 0.5 时，为高度多态位点； 0.25 < 
< 0.5 时为中度多态位点； <0.25 时为低度多 

态位点 （Suci ， 2005）。本研究中 6 个群体的平 

均多态信息含量为 0.4330~0.5922， 除两个星点笛鲷 

群体表现为中度多态，其余大于 0.5 表现为高度多 

态， 平均 表明 3 种笛鲷鱼群体的遗传多样性比 

较丰富，与已有研究的结论相符（刘 丽和刘楚吾， 

2006； 王中铎等， 2005）。 

HardyWeinberg 遗传偏离指数 （ ） 也叫固定指 

数， 反映 和 之间的平衡关系， 若 > 0， 反映杂 

合子过剩， < 0， 反映杂合子缺失。 本研究结果显示 

6 种笛鲷鱼总体都存在杂合子过剩的现象，原因可 

能是养殖群体为一个有限亲本所产生的小的自带群 

体， 由于瓶颈效应 （bottleneck effect） 和创造者效应 

(founder effect) 而 导 致 连 锁 不 平 衡 （Suci ， 

2005）。本研究中天然野生群体也存在杂合子过剩， 

这与笛鲷种群自身的结构有密切相关。一方面由于 

鱼类基因组的可塑性大带来种间容易发生杂交发生 

基因交流 （罗 静等， 2000）， 3 种笛鲷种间或和其它 

种发生了一定程度的杂交， 导致基因高度杂合， 另一 

方面可能是笛鲷受人为干扰等因素使其种群结构和 

性别比等受到影响而产生的。 

遗传分化系数是群体间遗传分化程度的一个重 

要 参 数 ， 其 大 小 与 分 化 程 度 的 关 系 为（Wright， 

1951）： 0~0.05 表示群体间分化很弱， 0.05~0.15 表示 

分化中等， 0.12~0.25 表示分化大， 大于 0.25 表示分 

化极大。本研究对 6 个笛鲷群体的遗传分化系数分 

析 表 明 ， 野 生 群 体 和 养 殖 群 体 的 分 化 系 数 在 

0.0027~0.0336 之间，群体分化很弱， HYE 与 HYA 

的分化系数最大为 0.0336， ZYE 与 ZYA 的分化系 

数最小为 0.0027， 说明两群体没有明显的分化。 群体 

间的遗传距离： HYE 与 HYA 间的遗传距离最 大 

（0.1029），邻近法构建系统发生树显示每种笛鲷鱼 

的野生种群和养殖种群各聚为一支, 显示养殖群体 

和野生群体已经有了一定程度的分离。 

对鱼类的养殖群体和野生群体的遗传多样性研 

究已有报道。张俊彬等 （2004） 利用 AFLP 技术研究 

广东、 海南的几个紫红笛鲷群体发现， 紫红笛鲷养殖 

群体已经与野生群体存在一定程度的遗传隔阂， 这 

与本研究结论一致； 张志伟等 （2006） 对草鱼的 1 个 

野生群体和 2 个养殖群体的微卫星标记时得出： 草 

鱼养殖群体遗传多样性显著下降，并指出近交引起 

遗传多样性下降； Skaala  .（2004） 研究大西洋鲑 

2.3 群体间的遗传分化 

由表 3 可见， 红鳍笛鲷、 星点笛鲷和紫红笛鲷的 

养殖群体和野生群体间的基因分化系数分别为： 

0.0371、 0.0211 和 0.0352， HYE 与 YEA 最 大 ， XYE 

与 XYA 之间最小。用 DISPAN 分析软件， 计算得出 

3 中笛鲷的野生和养殖群体的遗传距离为： 0.1029、 

0.0371 和 0.0135。遗传距离和基因分化系数分析结 

果一致。 

利用 DISPAN 软件按邻近法构建系统发生树， 

图 2 反映出了 3 种笛鲷鱼的 6 个群体间的关系， 每 

种鱼的野生群体和养殖群体各聚为一支，同时聚类 

显示星点笛鲷与紫红笛鲷的亲缘关系较近，首先聚 

在一起， 然后与红鳍笛鲷聚在一起。 

图 2. 基于奈氏遗传距离 （ ） 值的 6 个笛鲷鱼群体的 NJ 聚类图 

Fig.2. NJ dendrogram of 6 populations of snappers base on Nei’ s genetic distance （ ） 

YE and YA are the same as Table 2. 
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中认为 42%等位基因在养殖群体中丢失的主要原 

因在于建群者效应。本研究显示笛鲷的养殖群体平 

均杂合度和多态信息含量较野生群体下降但未达到 

显著差异， 且有一定程度的分化， 说明目前三种笛鲷 

的种质资源丰富， 环境污染、 过度捕捞、 人工繁殖育 

苗等因素还未对其造成很大影响。而养殖笛鲷群体 

的遗传多样性下降主要可能是人工养殖中封闭群体 

的亲本数量小、亲本的不随机交配等因素加速种质 

的同质化引起的，人为干预还可能会导致稀有基因 

丢失而引起遗传多样性下降。 3 种笛鲷中平均 、 平 

均 和 显示红鳍笛鲷的 2 个群体分化最大， 建 

议及早采取相关的有效措施对养殖群体复壮，使笛 

鲷种质资源得以保护。 
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