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9种常见笛鲷微卫星位点筛选与遗传多样性分析 

郭昱嵩 1,2, 王中铎 1,2, 刘楚吾 1, 陈志明 1, 刘筠 2 
(1. 广东海洋大学水产学院, 广东 湛江 524025; 2. 湖南师范大学生命科学院, 湖南 长沙 410081) 

摘要: 利用从勒氏笛鲷 Lutjanus russelli 基因组文库中筛选得到 37 对微卫星引物对笛鲷属 9 个习见种红鳍笛鲷   

L. erythropterus、紫红笛鲷 L. argentimaculatus、星点笛鲷 L. stellatus、约氏笛鲷 L. johnii、千年笛鲷 L. sebae、金

带笛鲷 L. fulvus、金焰笛鲷 L. fulviflamma、画眉笛鲷 L. vitta与奥氏笛鲷 L. ophuysenii的微卫星位点进行筛选和分

析。9 个种都能检测到的微卫星位点有 10 个, 部分种能检测到的有 13 个。9 种笛鲷 Hardy–Weinberg平衡下的平

均期望杂合度在 0.730―1.000, 平均观测杂合度在 0.716―0.915, 偏离指数(D)为−0.002― −0.214。微卫星位点杂合

度的分析表明目前笛鲷属鱼类存在较高的遗传多样性水平。另发现 9 个种的笛鲷都出现了杂合子缺失的情况, 缺

失的原因有待于进一步的研究予以解释。 
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Isolation and genetic diversity analysis of microsatellites from nine species of fa-
miliar snappers 

GUO Yu-song1,2, WANG Zhong-duo1,2, LIU Chu-wu1, CHEN Zhi-ming1, LIU Yun2 
(1. Fisheries College, Guangdong Ocean University, Zhanjiang 524025, China; 2. College of Life Science, Hunan Normal University, 
Changsha 410081, China) 

Abstract: Thirty-seven microsatellite loci were isolated from the genomic library of L. russellii with PCR. Cross-species iso-
lations with those markers were carried out for nine familiar species of snappers (L. erythropterus, L. argentimaculatus, L. 
stellatus, L. johnii, L. sebae, L. fulvus, L. fulviflamma, L. vitta and L. ophuysenii), and their genetic diversities were also 
evaluated. There were 10 microsatellite loci isolated successfully in nine species and 13 loci in partial species. The average 
expected heterozygosity, average observed heterozygosity and Hardy–Weinberg departure index under Hardy–Weinberg equi-
librium in the nine species of snappers were 0.730−1.000, 0.716−0.915, (−0.002) − (−0.214), respectively. The results indicate 
that the genetic diversities of genus Lutjanus is in a relatively high level. In addition, the clear explain of prevalent absence of 
heterozygotes in all research species may request further research on fishes of genus Lutjanus. 
Key words: genus Lutjanus, microsatellite DNA, genetic diversity 
 

笛鲷属(Lutjanus)鱼类隶属鲈形目(Perciformes)

笛鲷科(Lutjanidae), 广泛分布于热带、亚热带海域, 

大多为暖水性近底层肉食性鱼类。中国大部分笛鲷

属鱼类均为南部重要的海水经济鱼类, 研究人员正

在积极开展该属的遗传多样性研究。张俊彬等[1]以

南沙群岛采获的 11种笛鲷属的后期仔鱼为材料, 进

行了基因组 DNA的 AFLP研究, 通过笛鲷仔鱼和成

鱼的 AFLP 电泳图谱的比较分析发现南沙海区笛鲷

属鱼类种群个体间存在高度的基因流, 在此基础上

进行了系统分化研究。朱世华等[2]测定了 9 种中国

笛鲷属鱼类的细胞色素 b 基因的部分序列, 经过与

9 种大西洋海域分布的笛鲷相应序列比对后揭示中
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国南海笛鲷分化较早并且分歧较大, 并支持红鳍笛

鲷 Lutjanus erythropterus与红笛鲷 L. sanguineus是

同种异名的观点。肖翔等[3], 王中铎等[4]通过对笛鲷

属鱼类 mtDNA的 RFLP研究, 揭示了笛鲷属鱼类的

亲缘关系与系统发生。刘丽等[5]运用 RAPD 及 SSR

技术对笛鲷属的画眉笛鲷 L. vita、金带笛鲷 L.fulvus、

金焰笛鲷 L. fulviflamma、千年笛鲷 L.sebae 和星点

笛鲷 L. stellatus等 5种鱼的遗传多样性及其分子标

记进行了研究, 郭昱嵩等[6]运用 PCR 法快速筛选勒

氏笛鲷 L. russelli基因组文库, 获得了 53个(CA)n (n

≥7)重复序列及少量其他类型重复单元。 

近年来, 国外针对笛鲷所开展的种质资源研究

迅速增多。如 Ovenden 等[7]分析了澳大利亚昆士兰

州三个紫红笛鲷地理种群和澳大利亚西海岸一个种

群的四个两碱基重复微卫星位点 , 得出杂合度在

0.602―0.930范围的结果, 并分析 mtDNA控制区和

ATPase 的部分序列, 揭示 mtDNA 序列不能清晰反

映地域种群关系, 得出澳大利亚的紫红笛鲷存在着

一个高水平基因流的结论。Dorenbosch等[8]用 AFLP

技术分析了西印度洋金焰笛鲷间地域隔离种群的遗

传结构, 发现种群之间遗传距离非常小, 认为西印

度洋的金焰笛鲷生存环境是一个大的开放结构。

Loong 等[9]筛选并分析了 9 个红鳍笛鲷的多态微卫

星位点, 包括 8个四碱基重复和 1个 CA重复。 

勒氏笛鲷、红鳍笛鲷、紫红笛鲷、星点笛鲷、

约氏笛鲷、千年笛鲷均已开展广泛的人工养殖工作, 

部分种人工繁育技术已经成熟, 并已开展种间杂交

研究。对其进行遗传多样性分析, 评估种质资源情

况是非常必要与迫切的。本研究对笛鲷属习见种进

行了微卫星位点的筛选 , 并分析了其遗传多样性 , 

对种质资源情况进行了初步评估, 为合理利用笛鲷

资源、科学进行笛鲷的人工繁育和遗传育种工作提

供科学依据与借鉴。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 
红鳍笛鲷、紫红笛鲷 L. argentimaculatus、星点

笛鲷、约氏笛鲷 L. johnii、千年笛鲷、金带笛鲷、

金焰笛鲷各 19 尾, 画眉笛鲷 9 尾与奥氏笛鲷 L. 

ophuysenii10 尾采自湛江近海。尾静脉取血, 加 1/6

的 ACD抗凝, −70℃低温保存。 

1.2  总 DNA的提取 
总 DNA 的制备参照 Sambrook[10]的方法, 从冻

存血液中提取。经 0.7%的琼脂糖凝胶电泳检测纯度, 

紫外分光光度计定量后 4℃下保存备用。 

1.3  PCR反应 
将 37 对从勒氏笛鲷筛选得到的微卫星引物[11]

对南海海域常见的 9 种笛鲷群体进行扩增。反应体
系为: 总体积 10μL, 含 1μL 10×PCR Buffers (Bio 
Basic Inc., 10mM Tris-HCl (pH9.0), 10mM KCl, 
10mM ((NH4)2SO4, 2mM MgSO4), dNTPs 0.2 mM, 
引物各 0.5μM, Taq plus聚合酶 1U, 总DNA约 10ng。
扩增条件: 94℃预变性 3min; 94℃变性 30s, 退火温
度(Ta)下退火 30s, 72℃延伸 45s, 循环 30 次; 最后
72℃ 延伸 5min。PCR 产物经 8%聚丙烯酰胺凝胶  
电泳分离 , 染色基本按 Sanguinetti 等 [12]的方法   
进行 , 实验中根据室温对染色与显影的时间略作 
调整。 

1.4  数据统计方法 
根据每个个体产生的条带的位置确定基因型, 

利用 GENEPOP Version 3.4 计算等位基因数(Na)、
等位基因频率(Pi)、H-W 平衡标准进行 χ2检验的概

率值(P)经 Bonferroni correction 校正值[13]、基因连

锁不平衡检测(genotypic disequilibrium)、观测杂合
度 (observed heterozygosity, Ho) 和 期 望 杂 合 度
(expected heterozygosity, He), 并进行多态信息含量
(Polymorphism Information Content, PIC) [14] 和

Hardy-Weinberg平衡偏离指数(D, D＝(Ho－He)/He)
的计算。 

2  结果与分析 

2.1  微卫星引物适用性分析 
将 37对从勒氏笛鲷筛选得到的微卫星引物对 9

种笛鲷群体进行扩增, 筛选得到 23对引物。23对微

卫星引物分别对 9 种笛鲷的适用情况见表 1。其中

对 9种笛鲷都适用的引物有 10对引物, 只对部分种

的笛鲷适用的有 13对。图 1和图 2是部分微卫星位

点在笛鲷属鱼类中的分布情况。图 1中位点 Lru 004

在金焰笛鲷个体 7的检测中出现零等位基因。 

2.2  遗传多样性分析 
由多态微卫星位点的等位基因数(Na)、等位基

因频率计算期望杂合度 (HE)、观测杂合度 (HO)、

H a r d y– W ei n b e r g 平衡 χ 2 检验的概率值 ( P )、

Hardy–Weinberg 偏离指数(D)以及多态信息含量

(PIC)(表 2); 并计算了 9 个种的平均等位基因数和  
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表 1  23 对微卫星引物对 9 种笛鲷的适用情况 
Tab. 1  Cross-species isolation for nine species Lutjanus 
with 23 microsatellite primer pairs 
微卫星位点 H Z X Y Q JD JY HM AS

Lru033 ＋ － ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋

Lru001 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

Lru034 － － ＋ － － ＋ ＋ ＋ －

Lru038 ＋ － － － － ＋ － ＋ ＋

Lru010 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

Lru039 － － ＋ ＋ － － － － －

Lru011 － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

Lru012 － － － － － － ＋ ＋ ＋

Lru041 ＋ － － － － ＋ ＋ ＋ ＋

Lru042 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

Lru043 － － － － － ＋ ＋ － －

Lru019 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

Lru013 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

Lru014 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

Lru002 － － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

Lru003 － － ＋ ＋ － － － － －

Lru020 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

Lru004 ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

Lru023 － ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋

Lru025 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

Lru005 ＋ － ＋ ＋ ＋ － － － －

Lru029 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

Lru031 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

注: H: 红鳍笛鲷, Z: 紫红笛鲷, X: 星点笛鲷, Y: 约氏笛鲷, Q: 
千年笛鲷, JD: 金带笛鲷, JY: 金焰笛鲷, HM: 画眉笛鲷, AS: 奥氏
笛鲷; “+”表示适用; “—”表示不适用。 

H-W 平衡下位点杂合度的平均值, 平均杂合度的 D
值(表 3)。9个种的平均等位基因数为 6.50―9.00, HO

平均值为 0.716―0.915, HE平均值为 0.730―1.000, 
平均杂合度的 D值为−0.002―−0.214。 
 

 

图 1  位点 Lru 004在金焰笛鲷中的分布情况 
M: pBR322 DNA/Msp Ι Markers; 1–19: 19 individuals; 7 denote null 
allele individual 
Fig. 1  Amplification profile of the SSR locus Lru 004 in L. 
fulviflamma 
 

 

图 2  位点 Lru 005在红鳍笛鲷中的分布情况 
M: pBR322 DNA/Msp Ι Markers; 1–19: 19 individuals 
Fig. 2  Amplification profile of the SSR locus Lru 005 in L. 
erythropterus

 

表 2  9 种笛鲷的多态位点数、Hardy–Weinberg 平衡下微卫星位点数、等位基因数、Hardy–Weinberg 偏离指数、期

望杂合度、观测杂合度与高度多态位点数(PIC＞0.5) 
Tab. 2  The number of polymorphic loci, the number of loci under Hardy-Weinberg equilibrium, the number of po-
lymorphic alleles, Hardy-Weinberg departure value (D), observed heterozygosity (HO), expected heterozygosity (HE) 
and the number of high polymorphic loci (PIC＞0.5) in the nine species of snappers 

物种  H Z X Y Q JD JY HM AS 

多态位点数 14 13 13 15 5 11 17 14 10 

平衡下位点数 6 6 5 10 2 5 12 14 5 

等位基因数 3―13 3―14 2―11 3―18 4―18 2―15 2―18 2―12 3―11 

偏离指数 0.028―2.559 0.010―0.450 0.029―∞ 0.000―1.270 0.053―0.500 0.078―1.790 0.013―0.500 0.036―1.191 0.072―0.500

期望杂合度 0.111―1.000 0.842―1.000 0.000―1.000 0.133―1.000 0.833―1.000 0.118―1.000 0.118―1.000 0.222―1.000 0.875―1.000

观测杂合度 0.391―0.933 0.550―0.915 0.515―1.000 0.302―0.944 0.645―0.947 0.224―0.924 0.114―0.928 0.542―0.964 0.550―0.928

高度多态位

点数 
(PIC＞0.5) 

12 12 11 14 5 8 14 13 9 

注: 各物种代码同表 1。 
 

表 3  9 种笛鲷的平均等位基因数、Hardy–Weinberg 平衡下微卫星位点的杂合度平均值与平均 Hardy-Weinberg 平衡

偏离指数 
Tab. 3  The mean number of alleles, mean observed heterozygosity (HO), mean expected heterozygosity (HE) under 
Hardy-Weinberg equilibrium and mean Hardy-Weinberg departure value(D) of the microsatellites in the nine species 
of snappers 

物种   H Z X Y Q JD JY HM AS 

平均等位基因数  7.71 7.23 8.31 8.47 8.20 7.09 9.00 7.21 6.50 

HO平均值  0.768 0.790 0.821 0.776 0.915 0.784 0.716 0.819 0.786 

HE平均值  0.823 0.952 0.978 0.901 0.917 0.897 0.730 0.872 1.000 

D平均值  −0.067 −0.170 −0.161 −0.139 −0.002 −0.126 −0.020 −0.061 −0.214



郭昱嵩等: 9种常见笛鲷微卫星位点筛选与遗传多样性分析  85 

 

注: 各物种代码同表 1。 

3  讨论 

3.1  种间微卫星引物适用性分析 
微卫星具有丰富的多态性和信息量、分析操作

简单、共显性特点、使用样品少等优点。筛选微卫

星引物的费用高 , 耗时长 , 并且具有物种专一性 , 
利用已获得的微卫星引物对邻近种进行筛选不失为

简单快捷的一种方法。已有大量的引用已发表引物

对邻近种进行筛选和分析的报道。Galbusera 等 [15]

用 40 对微卫星引物对雀形目 13 种鸟类进行筛选, 
发现适用范围越广的引物其对应多态性越高。

Lillandt等[16]筛选了北噪鸦 Perisoreus infaustus的微
卫星 DNA, 并运用得到的 9 个微卫星多态位点对 4
种鸟类进行了初步的种间适用性分析。Strecker[17]

用 Cyprinodon属已发表的引物对 6 鳉种 进行种间扩

增, 11 个微卫星位点呈现了中度或高度的多态。本
研究用 37对勒氏笛鲷的微卫星引物对同属的其他 9
种笛鲷进行种间适用性分析表明 23 对引物能应用
于其他种, 并且有 10 对引物对笛鲷属 10 种鱼类都
适用, 呈现多态性, 能进行遗传多样性分析。 

本研究中检测到少量的零等位基因。所谓零等

位基因 (Null allele)即对微卫星位点进行检测时 , 
等位基因带型很弱甚至不能识别。自从 Callen   
等 [18]1993 年首次报道了人类双碱基重复微卫星位
点零等位基因的起源与存在之后, 有关零等位基因
的便陆续有报道[19– 20]。一般认为点突变是零等位基

因出现的主要原因, 然而位点与引物结合部位间大
片段插入或缺失, DNA 质量差, 位点突变大幅度改
变了产物大小等也能导致零等位基因出现。在运用

微卫星引物进行跨物种微卫星位点的筛选过程中 , 
零等位基因的现象尤为明显[21]。选择保守的引物则

可能减少零等位基因的出现[22], 或对同一样品进行
多次独立的 PCR ,也是识别零等位基因并保证其真
实性的一种有效方法[23]。 
3.2  笛鲷属鱼类杂合子缺失现象的原因分析 

杂合体缺失, 尤其是杂合体完全缺失将导致有
些基因从基因库中消失, 造成种群遗传多样性的降
低, 从而降低其适应环境的能力。本文中综合偏离
指数均呈现了负值, 表明所分析的 9 种笛鲷杂合子
存在着缺失情况。其中奥氏笛鲷杂合子缺失最为严

重, 综合偏离指数达到了 0.214, 紫红笛鲷次之, 偏
离指数为 0.170。Ovenden等[7]分析了澳大利亚昆士

兰州三个紫红笛鲷地理种群和澳大利亚西海岸一个

种群的四个两碱基重复微卫星位点, 得出杂合度在

0.602―0.930范围的结果, 并分析 mtDNA控制区和
ATPase 的部分序列, 揭示 mtDNA 序列不能清晰反
应地域种群关系, 从而得出澳大利亚的紫红笛鲷存
在着一个高水平基因流的结论。Dorenbosch 等[8]用

AFLP 技术分析了西印度洋空金焰笛鲷间隔离种群
的遗传结构, 发现种群之间遗传距离非常小, 认为
西印度洋的金焰笛鲷生存环境是一个大的开放结构, 

支持存在明显的基因流。 
根据 H-W 平衡标准对 9 个笛鲷种群进行 χ2检

验的概率值 (P)的分析结果表明 , 经过 Bonferroni 
correction 后 , 每个种群都有位点不同程度的偏离
Hardy–Weinberg平衡。基因连锁不平衡检测表明千
年笛鲷有 1 对, 星点笛鲷有 2 对微卫星位点的不平
衡达到了显著性差异(P<0.01)。这是由于杂合体缺失
或纯合体过量、或稀有纯合体和其他杂合体、常见

或稀有杂合体、最常见基因纯合体的比例失调所致, 
说明可能存在以下一种或多种情况 [24]: (1) 该种群
的繁殖方式不完全是随机交配的, (2) 自然选择的
作用导致基因频率的变化及基因漂变等, (3) 相邻
种群的基因经杂交正在进入所研究的区域, (4) 基
因成分发生了变化, 等等。 

若杂合体缺乏、纯合体过多, D＜0; 杂合体若完
全缺失(全部为纯合体)时 D＝∞; 反之, D ＞0; 若 D 
= 0 说明符合 H-W平衡, 该种群是随机交配的。作
者认为, 根据 H-W平衡标准进行 χ2检验的概率值(P)
和 D 值分析, 两者相结合更能客观、全面地反映种
群多态位点的遗传平衡状况, 已有学者用 P 值和 D
值结合来评价鲈鱼种群的遗传平衡状况[25]。 

关于杂合体缺失的原因争论很大, 可能与自然
选择、种群内交、零等位基因、Wahlund 效应和性
连锁座位等原因有关, 但至于与哪种或哪几种更相
关, 还有待于进一步研究[26]。具体到本研究, 作者
认为可能的原因有 3个: (1) 分布在中国的笛鲷属鱼
类都是岩礁鱼类, 聚集在某些岩礁区产卵之后, 幼
体随着洋流漂浮分散开来 , 形成一个群体大环境 , 
因此笛鲷属鱼类种群内交可能是杂合子缺失的一个

方面。(2) 杂合子缺失与目前笛鲷属鱼类开展大规
模的人工育苗及养殖可能也有关。应及时采取相应

的保护措施, 防止过度的捕捞和盲目人工繁育等使
其资源量严重衰减, 以免对种质资源和遗传多样性
产生影响。(3) 分析过程中发现有零等位基因。 
3.3  笛鲷属鱼类种质资源情况 

结合勒氏笛鲷[11]的平均杂合度, 笛鲷属 10个物
种的平均杂合度进行横向比较: 奥氏笛鲷的期望杂
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合度最高(1.000), 金焰笛鲷的最低(0.730)。Dewoody
等[27]基于 78 种鱼类与非鱼类的微卫星位点比较得
出统计数据为: 非鱼类平均杂合度为 0.58, 淡水鱼
类为 0.46, 海水鱼类为 0.79, 洄游性鱼类为 0.68。与
本文的结果相比较 , 金焰笛鲷 (0.730)和勒氏笛鲷
(0.754)的平均杂合度低于海水鱼类平均值(0.79), 剩
余 8 种笛鲷的平均杂合度都高出平均值。10 种笛鲷
的平均杂合度为 0.882, 高于海水鱼类的统计数据, 

表明目前笛鲷属鱼类的种质资源状况尚好。 
从以上结果我们可以得出结论, 笛鲷属的 10种

鱼类虽然具有较高的变异水平, 但存在着普遍的杂
合子缺失情况, 缺失的确切原因有待于进一步的研
究予以解释。但杂合子在生长、繁殖能力及抗逆性

等方面均比纯合子强, 因此如何保护笛鲷属鱼类自
然群体的遗传多样性、更好地利用笛鲷资源是目前

需要注意的问题。 
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