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摘要：采用基于高通量测序平台的ＳＬＡＦｓｅｑ技术，开发出４７个高多态性的黄鳍棘鲷（Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓ
ｌａｔｕｓ）微卫星标记，其中二碱基重复位点１７个，三至六碱基重复位点３０个。各位点的等位基因数
为２～２７（均值为１０），观测杂合度（Ｈｏ）和期望杂合度（Ｈｅ）分别为０．１５６～０．９３８（均值为０．６８２）
和０．１７７～０．９６３（均值为０．７４１），多态信息含量（ＰＩＣ）为０．１６６～０．９４６（均值为０．７０５）。经 Ｂｏｎ
ｆｅｒｒｏｎｉ校正后，有４３个位点符合哈迪温伯格平衡（ＨＷＥ），其余４个位点偏离 ＨＷＥ。这些多态性
微卫星标记为黄鳍棘鲷遗传资源研究提供新的有效分子标记。跨物种扩增结果显示，共有３１个黄
鳍棘鲷微卫星标记可在９种鲷科鱼类中成功扩增。其中１７个标记在太平洋棘鲷（Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓ
ｐａｃｉｆｉｃｕｓ）、黑棘鲷（Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓｓｃｈｌｅｇｅｌｉｉ）和澳洲棘鲷（Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓａｕｓｔｒａｌｉｓ）中具有较好的通用
性，这些标记可为棘鲷属（Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓ）的系统进化和种群遗传学分析提供新的标记来源；另有３
个标记在二长棘梨齿鲷（Ｅｖｙｎｎｉｓｃａｒｄｉｎａｌｉｓ）、真赤鲷（Ｐａｇｒｕｓｍａｊｏｒ）、蓝点赤鲷（Ｐａｇｒｕｓｃａｅｒｕｌｅｏｓｔｉｃ
ｔｕｓ）及黄牙鲷（Ｄｅｎｔｅｘｈｙｐｓｅｌｏｓｏｍｕｓ）中具有通用性。
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　　黄鳍棘鲷（Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓｌａｔｕｓ）隶属于鲈形目、
鲷科、棘鲷属（Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓ），是广泛分布于印度—
西太平洋近海的暖水性中下层经济鱼类［１］。在我

国，黄鳍棘鲷主要分布于东南沿海，其肉质鲜美、经

济价值高，已成为我国海水鱼类的重要养殖对

象［２］。自上世纪９０年代以来，由于过度捕捞、近海
环境恶化以及近亲繁殖等原因，黄鳍棘鲷自然资源

严重衰退，其种质资源出现明显退化［３４］。为了恢

复与保护黄鳍棘鲷种质资源，各国政府实施了一系

列渔业管理措施。比如澳大利亚政府削减渔业资格

捞捕证的颁布数量，以期控制黄鳍棘鲷的资源捕捞

量［５］；日本政府在重要沿海口岸实施黄鳍棘鲷苗种

增殖放流；在我国东南沿海常年大量放流黄鳍棘鲷

鱼苗［６］。目前，有关黄鳍棘鲷的生物学、养殖技术、

人工育苗等方面已有广泛的研究报道［７８］。但是，

关于黄鳍棘鲷种群遗传多样性和遗传结构的研究报

道较少［４］，这与缺乏大批量的高多态性分子标记有

关，难以对其种质资源现状做出精确的遗传学评估。

微卫星序列（ＭｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓＤＮＡ）是由中间高
度变异的核心序列和两旁相对保守的侧翼序列组

成，广泛存在于各类真核生物基因组中，分布均匀且

高多态性、呈孟德尔共显性遗传特性，具有检测快

速、操作简单等优点，已成为生物种质资源研究最为

常用的第二代分子标记［９１０］。关于黄鳍棘鲷的微卫

星标记，已有学者采用传统的富集文库法共开发了

２４个二碱基重复的微卫星标记［１１１３］，并显示出较高

的多态性。然而，二碱基重复微卫星位点在ＰＣＲ扩
增中容易因“滑动链错配”产生影子带而导致分型

结果错误［１４］。此外，传统的微卫星标记开发方法比

如富集文库法、基因组 ＤＮＡ文库筛选法等，存在开
发过程繁杂、成本高昂、效率较低等缺点，通常一次

只能筛选几个或十几个可用位点［１５］。因此，有必要
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借助高通量测序平台来识别和筛选出大批量、多碱

基重复的黄鳍棘鲷微卫星位点，以促进其种群遗传

背景调查、种质资源评估和分子标记辅助育种等相

关研究。

ＳＬＡＦｓｅｑ（ＳｐｅｃｉｆｉｃＬｏｃｕｓＡｍｐｌｉｆｉｅｄＦｒａｇｍｅｎｔ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）是一种通过酶切、构建 ＳＬＡＦ文库和高
通量测序来快速获取样品基因组 ＤＮＡ中 ＳＬＡＦ标
签序列的简化基因组测序技术［１６］。ＳＬＡＦｓｅｑ技
术具有实验成本低、开发周期短、获取标记数量和

类型丰富等优点，是一种高效且经济的分子标记

开发方法，已成功应用于多种鱼类的微卫星标记

开发［１７２０］。鉴于此，本研究采用 ＳＬＡＦｓｅｑ技术来
筛选黄鳍棘鲷基因组 ＤＮＡ中高多态性的微卫星
位点，以期为该物种的种质资源评估提供新的有

效分子标记。同时，将所开发的微卫星标记在 ９
种鲷科鱼类中进行跨物种扩增，以检测开发标记

在近缘种中的通用性。

１　材料与方法
１．１　样品采集和基因组ＤＮＡ提取

２０１４年７月，采集广东雷州珍稀海洋生物国家
级自然保护区（简称雷州保护区，下同）和阳西县近

岸的３２尾野生黄鳍棘鲷用于本研究。经形态学鉴
定后，取鱼体背部肌肉，先后在体积分数为 ７５％、
８５％和９５％的酒精中进行脱水处理，于 －２０℃冰箱
保存。样品基因组ＤＮＡ提取采用蛋白酶苯酚氯仿
法［２１］。

１．２　ＳＬＡＦｓｅｑ测序和微卫星引物合成
由北京百迈客生物科技有限公司进行１个样品

肌肉样的高通量测序，采用ＳＬＡＦｓｅｑ技术来筛选黄
鳍棘鲷全基因组范围内的微卫星位点。基因组酶

切、文库构建和高通量测序参见张浩冉等（２０１８）［１８］

的研究。采用微卫星识别软件 ＭＩＳＡ（ｈｔｔｐ：／／ｐｇｒｃ．
ｉｐｋｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ．ｄｅ／ｍｉｓａ／ｍｉｓａ．ｈｔｍｌ／）对所得的微卫
星位点进行搜集与统计，并挑选１５１个二至六碱基
的微卫星位点进行引物合成。

１．３　微卫星引物筛选、三引物ＰＣＲ扩增和分型检测
本研究的１５１个微卫星位点引物多态性筛选方

法参照张浩冉等的研究［１８］。初步筛选出可产生 ２
条及以上特异性等位基因条带的位点即为多态性位

点。根据Ｓｃｈｕｅｌｋｅ（２０００）报道的Ｍ１３标记法［２２］，对

筛选出的６４个黄鳍棘鲷多态性微卫星位点的正向
引物 ５′端添加 Ｍ１３序列，并合成标记为 ＦＡＭ或
ＨＥＸ荧光基团的Ｍ１３通用引物，引物修饰和合成由
上海捷瑞生物工程有限公司完成。通过梯度 ＰＣＲ

（５２～６２℃）重新摸索三引物（修饰的正、反向引物
和Ｍ１３通用引物）ＰＣＲ扩增的最适退火温度（表
１）。三引物ＰＣＲ反应体系和扩增产物检测参照翟
云等（２０１８）的研究［１７］，由武汉天一辉远生物科技有

限公司进行ＰＣＲ扩增产物的等位基因分型检测。
１．４　跨物种扩增

采用９种鲷科鱼类进行黄鳍棘鲷微卫星标记的
跨物种扩增检测，包括太平洋棘鲷（Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓ
ｐａｃｉｆｉｃｕｓ，４尾，湛江硇洲岛近岸）、黑棘鲷（Ａｃａｎ
ｔｈｏｐａｇｒｕｓｓｃｈｌｅｇｅｌｉｉ，６尾，湛江硇洲岛和雷州保护区
近岸）、澳洲棘鲷（Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓａｕｓｔｒａｌｉｓ，２尾，湛江
硇洲岛近岸）、台湾棘鲷（Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ，
１尾，台湾岛西岸）、平鲷（Ｒｈａｂｄｏｓａｒｇｕｓｓａｒｂａ，６尾，
湛江硇洲岛和雷州保护区近岸）、二长棘梨齿鲷

（Ｅｖｙｎｎｉｓｃａｒｄｉｎａｌｉｓ，７尾，湛江硇洲岛和雷州保护区
近岸）、真赤鲷（Ｐａｇｒｕｓｍａｊｏｒ，６尾，湛江硇洲岛近
岸）、蓝点赤鲷（Ｐａｇｒｕｓｃａｅｒｕｌｅｏｓｔｉｃｔｕｓ，２尾，北海近
岸）和黄牙鲷（Ｄｅｎｔｅｘｈｙｐｓｅｌｏｓｏｍｕｓ，５尾，湛江硇洲岛
近岸）。ＰＣＲ扩增体系和扩增产物检测同“１．３”。
扩增结果出现１条或１条以上的特异性等位基因条
带的微卫星标记即为具有通用性位点。

１．５　数据分析
微卫星位点的等位基因数（Ｎａ）、观测杂合度

（Ｈｏ）、期望杂合度（Ｈｅ）、多态信息含量（ＰＩＣ）等基
本遗传参数由Ｃｅｒｖｕｓ３．０．７软件计算［２３］，各位点的

哈迪温伯格平衡（ＨＷＥ）及连锁不平衡由 ＧｅｎｅＰｏｐ
４．３软件检测［２４］。通过 ＭｉｃｒｏＣｈｅｃｋｅｒ２．２．３软件
在 Ｂｒｏｏｋｆｅｌｄ１算法下估算位点的无效等位基因频
率（Ｆｕａ）［２５］，使用ＦＳＴＡＴ２．９．３软件分析位点的近
交系数（Ｆｉｓ）。

２　结果与讨论
２．１　ＳＬＡＦｓｅｑ测序

采用ＳＬＡＦｓｅｑ技术，通过简化基因组深度水平
测序，共产生２．３２Ｍｒｅａｄｓ读长，其中测序质量值
（Ｑ）大于等于３０的读长占总数的７５．６３％，表明大
部分碱基测序出错的概率低于０．１０％。将酶切片
段长度在４１５～５１４ｂｐ的序列定义为ＳＬＡＦ标签，平
均测序深度为９．１３×。过滤质量较差的测序数据
后，共获得１３７３５８个ＳＬＡＦ标签。

利用ＭＩＳＡ共搜索出３０６７６个微卫星位点，其
中最多的为单碱基重复，有１４０１８个（占总位点的
４５．７０％，下同）；其次是二碱基重复，有 １２３０２个
（４０．１０％）；三碱基重复和四碱基重复也有相当数
量，分别有２８３３个（９．２４％）和１２６５个（４．１２％）；
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五碱基重复和六碱基重复数量则较少，分别仅有

２２２个（０．７２％）和３６个（０．１２％）。
２．２　多态性微卫星标记筛选和遗传多样性参数

经ＰＣＲ扩增检测后，在１５１个二至六碱基重复
微卫星位点中有６４个显示出多态性，其多态比率为
４２．３８％。这些多态性引物经荧光标记修饰后，最终
有４７对引物在３２个黄鳍棘鲷基因组 ＤＮＡ中扩增
出具有特异性且清晰的等位基因条带（表１），包括
１７个二碱基、６个三碱基、８个四碱基、１０个五碱基
和６个六碱基重复位点，引物序列的 ＧｅｎＢａｎｋ登录
号为ＭＧ２１４９０９～ＭＧ２１４９５５。
４７个微卫星位点扩增片段大小为 １０２～３７４

ｂｐ，共检测出 ４６４个等位基因，等位基因数在 ２
（ＡＬ６９）和 ２７（ＡＬ２９）之间（均值为 １０）。Ｈｏ在
０．１５６（ＡＬ６９）和 ０．９３８（ＡＬ４１１）之间（均值为
０．６２８），Ｈｅ在０．１７７（ＡＬ３７）和０．９６３（ＡＬ２９）之间
（均值为 ０．７４１）。４７个位点的 ＰＩＣ平均值为
０．７０５，有４４个位点的ＰＩＣ值均大于０．２５０，仅３个
位点（ＡＬ３７、ＡＬ３１１、ＡＬ６９）的 ＰＩＣ值小于０．２５０，
表明大多数位点显示出较高的多态性。经Ｂｏｎｆｅｒｒｏ
ｎｉ校正后（校正ｐ＜０．００１１），有４个位点（ＡＬ２１６、
ＡＬ４１２、ＡＬ５１、ＡＬ５９）偏离ＨＷＥ并显示较高的 Ｆｉｓ
值（分别为 ０．４１５、０．４５５、０．５０９、０．２９３）和 Ｆｕａ值
（分别为０．１６３、０．２１２、０．２２１、０．１２８）；其余４３个位
点均符合ＨＷＥ检验，且各位点之间不存在连锁不
平衡。

２．３　微卫星标记跨物种扩增检测
有３１个黄鳍棘鲷微卫星标记可在１种或１种以

上鲷科鱼类中有效扩增出特异性条带（表２）。其中
ＡＬ２１、ＡＬ２８、ＡＬ３１、ＡＬ４１分别可在９、８、７、６种鲷科
鱼类中扩增，ＡＬ２４、ＡＬ２９、ＡＬ２１７、ＡＬ６７等４个位
点可在４个物种中扩增，ＡＬ２２、ＡＬ２１１、ＡＬ２１２、ＡＬ２
１４、ＡＬ３７、ＡＬ３９、ＡＬ４５、ＡＬ４１１、ＡＬ４１２、ＡＬ５３、ＡＬ６
３、ＡＬ６６等１２个位点可在３个物种中扩增，ＡＬ２５、
ＡＬ３１１、ＡＬ４２、ＡＬ４４、ＡＬ６２等５个位点可在２个物
种中扩增，ＡＬ２１３、ＡＬ２１９、ＡＬ４８、ＡＬ５６、ＡＬ５８、ＡＬ６
１等６个位点只在１个物种中扩增。

从表２可以看出，３１个黄鳍棘鲷微卫星标记在
太平洋棘鲷、黑棘鲷和澳洲棘鲷中的扩增成功率较

高，分别为６３．８％（２６个位点）、５１．１％（２４个位点）
和４８．９％（２３个位点）；在平鲷、二长棘梨齿鲷、真
赤鲷、蓝点赤鲷和黄牙鲷的扩增成功率相对较低，在

前两者中分别为１４．９％（７个位点）和１０．６％（５个
位点），在后三者中均为８．５％ （均为４个位点）；意
外的是在台湾棘鲷中的扩增成功率最低，仅为２．１％
（１个位点）。在标记通用性方面，有１７个黄鳍棘鲷
微卫星标记（ＡＬ２１、ＡＬ２８、ＡＬ２９、ＡＬ２１１、ＡＬ２１２、
ＡＬ２１４、ＡＬ２１７、ＡＬ３１、ＡＬ３７、ＡＬ３９、ＡＬ４１、ＡＬ４
５、ＡＬ４１１、ＡＬ５３、ＡＬ６３、ＡＬ６６、ＡＬ６７）在太平洋棘
鲷、黑棘鲷和澳洲棘鲷中均可扩增，而只有３个标记
（ＡＬ２１、ＡＬ２８、ＡＬ３１）可在二长棘梨齿鲷、真赤鲷、
蓝点赤鲷及黄牙鲷中扩增。

表１　黄鳍棘鲷４７个多态性微卫星标记信息及其遗传参数
Ｔａｂ．１　Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｉｎｄｉｃｅｓｏｆ４７ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓｏｆＡｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓｌａｔｕｓ

位点 引物序列（５′—３′） 重复单元 Ｔａ／℃ Ｓ／ｂｐ ｎ Ｎａ Ｈｏ Ｈｅ ＰＩＣ Ｆｉｓ Ｆｕａ

ＡＬ２１ Ｆ：ＦＡＭＣＴＧＡＴＣＡＧＴＧＧＴＧＣＴＧＣＴＧＴ

Ｒ：ＧＡＣＧＣＣＣＴＴＣＧＴＴＴＡＴＧＡＧＡ

（ＧＴ）１８ ６４ １５４～２０２ ３２ ２０ ０．８４４ ０．９１３ ０．８９１ ０．０７７ ０．０２９

ＡＬ２２ Ｆ：ＨＥＸＣＣＴＧＴＴＧＣＡＣＣＡＡＣＡＡＧＡＴＴ

Ｒ：ＧＣＡＧＣＧＴＣＴＴＡＴＣＡＣＧＴＴＣＡ

（ＣＡ）１２ ６２ １８５～２０５ ３１ １２ ０．８３９ ０．８７８ ０．８４９ ０．０４５ ０．０１３

ＡＬ２４ Ｆ：ＨＥＸＴＣＴＧＡＡＧＡＡＣＴＧＣＴＣＧＴＣＣＡ

Ｒ：ＴＴＣＣＡＡＧＧＴＡＡＴＧＧＣＡＧＡＧＧ

（ＡＣ）１３ ５４ ２４０～２６６ ３２ ９ ０．５９４ ０．８１６ ０．７７８ ０．１６３ ０．０６６

ＡＬ２５ Ｆ：ＦＡＭＴＧＡＣＴＧＴＣＡＣＡＣＡＧＡＴＧＡＡＴＧＡＧ

Ｒ：ＣＴＴＧＴＡＣＣＧＣＴＧＧＡＡＣＡＣＣＴ

（ＧＴ）８ ６４ ２５２～３０２ ３２ １２ ０．７１９ ０．８３９ ０．８０７ ０．１４６ ０．０５９

ＡＬ２７ Ｆ：ＦＡＭＡＧＣＴＣＡＧＡＧＡＧＣＣＧＡＧＡＣＡＧ

Ｒ：ＡＣＡＧＣＴＧＣＴＣＣＧＡＣＡＡＡＡＡＴ

（ＴＧ）１６ ６４ １５７～１８１ ３２ ９ ０．７８１ ０．８００ ０．７５９ ０．０２３ ０．００３

ＡＬ２８ Ｆ：ＨＥＸＣＡＴＴＴＡＧＣＴＣＴＧＧＣＴＣＣＧＴＣ

Ｒ：ＡＧＡＧＴＧＧＧＴＧＧＧＧＴＣＴＴＡＣＣ

（ＴＣ）８ ６０ １７８～１８２ ３２ ３ ０．３７５ ０．４３１ ０．３８４ ０．１３２ ０．０３５

ＡＬ２９ Ｆ：ＦＡＭＣＧＡＡＧＴＣＡＣＡＡＡＧＣＧＡＣＴＧＡ

Ｒ：ＡＴＣＴＴＧＴＣＧＴＣＧＴＣＴＣＣＣＡＣ

（ＴＣ）２７ ６３ ２３４～３００ ３２ ２７ ０．８７５ ０．９６３ ０．９４６ ０．０９３ ０．０３８

ＡＬ２１１ Ｆ：ＦＡＭＴＡＧＧＴＴＣＣＣＣＣＴＣＴＧＡＣＣＴＴ

Ｒ：ＡＧＧＣＡＡＣＣＣＴＧＡＧＣＴＴＴＡＣＡ

（ＡＣ）１６ ６６ １２７～２７１ ３２ １０ ０．７８１ ０．７４８ ０．６９８ －０．０４５－０．０２６

ＡＬ２１２ Ｆ：ＨＥＸＡＡＡＴＡＴＴＣＣＧＡＣＴＧＡＴＧＧＣＧ

Ｒ：ＣＣＡＧＴＣＧＣＴＧＴＣＴＴＣＴＣＣＴＣ

（ＴＧ）８ ６０ １９９～２２５ ３２ １２ ０．９００ ０．８２０ ０．７８４ －０．０９９－０．０５２
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续表１

位点 引物序列（５′—３′） 重复单元 Ｔａ／℃ Ｓ／ｂｐ ｎ Ｎａ Ｈｏ Ｈｅ ＰＩＣ Ｆｉｓ Ｆｕａ

ＡＬ２１３ Ｆ：ＦＡＭＴＡＣＧＧＣＴＴＣＣＴＧＴＣＡＧＴＧＴＧ

Ｒ：ＧＡＧＧＧＡＴＣＴＴＴＣＣＣＡＡＡＡＧＧ

（ＡＣ）１３ ６４ １９１～２８５ ３２ ２３ ０．８３９ ０．９１２ ０．８９０ ０．０８１ ０．０３１

ＡＬ２１４ Ｆ：ＨＥＸＴＧＡＴＧＡＡＣＡＴＧＣＴＧＣＡＧＴＧＡ

Ｒ：ＴＧＴＧＴＧＡＡＴＧＴＧＣＴＧＣＧＴＡＡ

（ＡＣ）９ ６２ ２０８～２３６ ３２ ６ ０．５６３ ０．５０５ ０．４５０ －０．１１６－０．０４４

ＡＬ２１５ Ｆ：ＦＡＭＴＧＧＣＴＧＧＴＣＣＡＧＴＧＴＡＡＣＡＡ

Ｒ：ＴＴＣＣＴＡＧＡＧＣＡＣＡＧＡＴＴＧＣＧ

（ＡＣ）１１ ６２ ２６１～２７７ ３２ ９ ０．５９４ ０．７１７ ０．６７０ ０．１７４ ０．０６６

ＡＬ２１６ Ｆ：ＨＥＸＴＴＧＣＴＧＣＡＴＧＴＣＡＴＣＴＣＣＴＣ

Ｒ：ＡＡＣＡＧＧＣＡＧＴＴＡＡＴＣＧＧＴＣＧ

（ＴＡ）８ ６０ １０８～２０２ ３２ １１ ０．４０６ ０．６９０ ０．６５６ ０．４１５ ０．１６３

ＡＬ２１７ Ｆ：ＦＡＭＧＡＣＣＣＴＧＴＣＡＧＧＣＡＡＣＣＴＡＡ

Ｒ：ＴＧＡＡＴＣＣＧＣＴＴＣＴＴＣＴＣＣＡＴ

（ＧＴ）１２ ６３ １０７～１３７ ２９ ８ ０．７５９ ０．７０１ ０．６６４ －０．０８５－０．０４２

ＡＬ２１８ Ｆ：ＨＥＸＡＧＡＡＡＧＧＴＧＴＧＧＡＴＧＧＡＴＧＧ

Ｒ：ＴＴＴＧＣＡＧＣＧＧＧＴＴＣＴＣＴＡＡＴ

（ＣＡ）８ ６３ １６２～１８２ ３１ １１ ０．６１３ ０．７１９ ０．６８５ ０．１５０ ０．０５６

ＡＬ２１９ Ｆ：ＦＡＭＴＧＣＣＡＴＴＣＡＣＣＴＡＴＴＣＧＡＣＡ

Ｒ：ＣＡＡＧＡＣＡＴＧＴＧＧＣＡＴＣＡＣＡＡ

（ＧＴ）１０ ６４ １５９～１８５ ３０ １２ ０．７００ ０．８８５ ０．８５７ ０．２１２ ０．０９１

ＡＬ２２０ Ｆ：ＨＥＸＴＧＣＡＴＡＣＡＧＧＡＡＡＣＴＧＣＴＧＧ

Ｒ：ＡＧＧＡＴＧＡＧＡＧＡＧＡＧＧＧＧＧＡＡ

（ＡＣ）１１ ６２ １２６～１４２ ３２ １０ ０．６８８ ０．８０７ ０．７６５ ０．１５０ ０．０５９

ＡＬ３１ Ｆ：ＦＡＭＴＣＡＣＡＴＣＡＧＴＴＣＣＣＣＣＴＣＴＣ

Ｒ：ＡＴＴＣＡＴＴＧＣＡＧＡＡＴＧＣＣＴＣＣ

（ＣＴＣ）８ ５８ ２６１～３０３ ３２ １０ ０．８４４ ０．７９３ ０．７６１ －０．０６５－０．０３５

ＡＬ３２ Ｆ：ＨＥＸＴＧＡＧＴＧＴＧＧＴＴＧＴＧＴＧＡＧＣＡ

Ｒ：ＣＣＣＧＴＧＴＧＡＡＧＡＡＧＡＡＡＧＧＡ

（ＴＣＴ）２１ ５２ １５６～２０７ ３０ １４ ０．８６７ ０．８８７ ０．８６１ ０．０２３ ０．００３

ＡＬ３５ Ｆ：ＦＡＭＣＡＴＣＣＡＧＣＡＧＴＴＣＡＡＣＧＧＴＡ

Ｒ：ＧＴＴＧＡＧＣＡＡＣＣＣＡＡＡＣＡＡＣＣ

（ＣＡＴ）１０ ５４ ２９６～３２０ ３２ ９ ０．７８１ ０．８１９ ０．７７９ ０．０４７ ０．０１４

ＡＬ３６ Ｆ：ＨＥＸＴＧＡＴＣＣＣＡＴＣＣＴＴＣＣＴＣＡＡＣ

Ｒ：ＡＴＴＴＧＴＧＣＴＣＴＣＧＴＣＣＴＧＣＴ

（ＣＡＧ）１０ ５８ ２４９～２９４ ３１ １２ ０．９０３ ０．９０１ ０．８７６ －０．００２－０．００９

ＡＬ３７ Ｆ：ＦＡＭＣＧＡＧＣＴＣＣＴＡＣＧＡＴＧＴＧＧＴＣ

Ｒ：ＧＣＣＡＴＡＴＴＧＧＣＡＡＣＧＡＧＡＴＴ

（ＴＴＧ）７ ６２ １８３～１８９ ３２ ３ ０．１８８ ０．１７７ ０．１６６ －０．１５０－０．０４０

ＡＬ３１１ Ｆ：ＦＡＭＡＣＣＣＡＴＧＧＡＡＡＧＧＧＡＴＡＡＧＣ

Ｒ：ＧＣＡＧＡＡＴＡＣＡＴＧＧＡＧＧＧＧＡＡ

（ＡＴＡ）７ ６４ １８０～１８９ ２９ ３ ０．２０７ ０．２４９ ０．２２７ ０．１７２ ０．３０６

ＡＬ４１ Ｆ：ＦＡＭＴＴＣＡＣＴＣＡＣＴＧＡＣＴＧＧＣＴＧＧ

Ｒ：ＧＣＡＴＴＴＴＧＧＡＧＧＡＧＣＡＡＧＡＧ

（ＡＴＣＴ）１４ ５４ ２６２～３０６ ３２ １１ ０．８１３ ０．８７０ ０．８４０ ０．０６７ ０．０２３

ＡＬ４２ Ｆ：ＨＥＸＡＡＡＡＧＧＣＴＧＧＴＴＣＣＣＴＣＡＣＴ

Ｒ：ＴＧＧＴＴＴＣＡＴＡＣＣＡＡＧＡＴＣＡＧＡＧＴＴ

（ＴＣＴＧ）９ ５６ １２６～１６７ ３２ ９ ０．６２５ ０．６０１ ０．５６３ －０．０４１－０．０２１

ＡＬ４４ Ｆ：ＨＥＸＧＡＧＧＣＡＧＧＡＡＡＴＡＧＧＧＧＡＡＧ

Ｒ：ＴＣＣＴＧＴＧＣＴＧＧＴＡＴＧＣＴＣＴＧ

（ＣＡＡＡ）６ ６２ １８６～２０６ ３２ ６ ０．３７５ ０．３３４ ０．３１４ －０．１９６－０．０６５

ＡＬ４７ Ｆ：ＦＡＭＣＡＣＣＣＣＴＣＡＣＴＴＴＴＴＧＣＡＧＴ

Ｒ：ＴＧＡＣＴＴＧＧＣＡＡＡＣＡＴＡＡＣＧＣ

（ＡＡＡＣ）６ ６２ １０２～１２２ ３２ ５ ０．６２５ ０．６２７ ０．５４３ ０．００４ －０．００５

ＡＬ４８ Ｆ：ＨＥＸＡＧＣＴＴＣＣＡＣＣＡＡＡＡＡＧＣＴＧＡ

Ｒ：ＣＣＧＴＧＧＴＧＡＧＴＡＧＧＡＣＧＴＴＴ

（ＡＡＡＣ）９ ６２ １３５～１７９ ３２ １２ ０．８１３ ０．８８３ ０．８５７ ０．０８１ ０．０３１

ＡＬ４１０ Ｆ：ＨＥＸＡＡＧＣＣＴＣＣＴＧＡＧＡＧＡＡＡＧＧＣ

Ｒ：ＴＣＡＧＴＣＣＣＴＣＴＧＴＧＣＴＴＣＡＧ

（ＡＧＡＴ）２２ ６２ ２７７～３１７ ３２ １２ ０．８４４ ０．８８７ ０．８６０ ０．０４４ ０．０１３

ＡＬ４１１ Ｆ：ＦＡＭＧＣＴＧＡＣＡＣＧＡＧＡＧＴＴＧＴＧＧＡ

Ｒ：ＡＴＣＧＡＴＣＣＧＴＣＴＧＡＣＴＴＴＧＧ

（ＴＣＴＴ）１５ ５８ ２２１～２６９ ３２ １２ ０．９３８ ０．８８７ ０．８６０ －０．０５８－０．０３４

ＡＬ４１２ Ｆ：ＨＥＸＡＴＧＴＴＧＧＣＴＴＣＡＧＣＴＧＣＴＴＴ

Ｒ：ＴＣＡＡＧＴＴＴＧＣＴＧＡＴＧＴＣＴＴＡＧＴＡＧＣ

（ＧＡＴＡ）２０ ６０ ２０２～３７４ ３１ １８ ０．５１６ ０．９３９ ０．９１９ ０．４５５ ０．２１２

ＡＬ５１ Ｆ：ＦＡＭＡＡＧＡＡＧＴＴＧＣＣＡＡＡＧＣＣＡＧＡ

Ｒ：ＣＴＴＧＡＡＧＧＧＧＣＡＣＡＴＧＡＴＴＣ

（ＧＡＴＡＴ）１３ ６０ ２２８～２６３ ２７ ７ ０．４０７ ０．８２３ ０．７８１ ０．５０９ ０．２２１

ＡＬ５２ Ｆ：ＨＥＸＡＣＣＣＣＡＴＧＧＡＡＡＧＧＧＡＴＡＡＧ

Ｒ：ＴＧＧＡＡＡＡＣＡＴＧＣＴＴＴＧＡＡＡＡＡ

（ＡＴＧＡＣ）５ ５８ ２６８～２８３ ３２ ４ ０．４６９ ０．６０３ ０．５４２ ０．２２５ ０．０７８

ＡＬ５３ Ｆ：ＦＡＭＣＣＴＴＣＴＡＴＧＧＡＣＧＣＴＧＣＡＴＴ

Ｒ：ＣＧＣＴＴＡＧＴＣＧＧＡＧＣＡＡＡＡＡＧ

（ＣＴＣＴＴ）１３ ６２ １４４～１９４ ３１ １０ ０．８７１ ０．８７９ ０．８５１ ０．０１０ －０．００３
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续表１

位点 引物序列（５′—３′） 重复单元 Ｔａ／℃ Ｓ／ｂｐ ｎ Ｎａ Ｈｏ Ｈｅ ＰＩＣ Ｆｉｓ Ｆｕａ

ＡＬ５４ Ｆ：ＨＥＸＧＡＧＡＣＴＧＴＴＴＧＧＴＴＧＧＧＡＧＧ

Ｒ：ＧＣＴＧＴＡＴＡＡＧＣＡＡＧＧＣＴＧＧＧ

（ＡＡＡＧＧ）５ ５６ １９７～２１２ ３２ ５ ０．７８１ ０．６７８ ０．６１７ －０．１８３－０．０７８

ＡＬ５６ Ｆ：ＨＥＸＴＴＣＧＧＴＡＡＧＧＣＴＡＡＣＧＡＧＡＣＡ

Ｒ：ＡＧＡＧＣＴＧＣＡＧＣＡＴＡＣＡＡＣＣＡ

（ＣＴＴＴＴ）９ ５８ １８７～２３７ ３２ １０ ０．８１３ ０．８３５ ０．８００ ０．０２７ ０．００５

ＡＬ５８ Ｆ：ＨＥＸＧＧＧＴＣＴＧＧＡＣＣＣＣＡＴＣＴＴＡＴ

Ｒ：ＧＣＧＧＣＴＡＴＧＧＡＧＡＴＧＧＴＴＴＡ

（ＴＣＣＴＴ）１１ ６２ ２２１～２７１ ３２ １０ ０．８１３ ０．８６０ ０．８２７ ０．０５６ ０．０１８

ＡＬ５９ Ｆ：ＦＡＭＣＡＣＴＣＡＧＡＴＧＴＣＧＴＣＡＣＡＣＡＧＡ

Ｒ：ＴＧＣＣＣＣＴＣＴＴＴＴＧＴＡＣＣＡＣＴ

（ＴＴＴＣＴ）９ ６２ ２８０～３２０ ２９ ９ ０．６２１ ０．８７３ ０．８４２ ０．２９３ ０．１２８

ＡＬ５１０ Ｆ：ＨＥＸＣＧＡＧＣＴＴＡＡＣＴＴＧＧＣＡＡＴＧＡ

Ｒ：ＣＡＴＣＣＡＣＡＣＴＴＣＡＡＡＧＡＡＴＧＡＣＡ

（ＡＴＴＣＴ）１０ ６２ ２４８～２８８ ３２ ８ ０．７８１ ０．７８４ ０．７４４ ０．００３ －０．００６

ＡＬ５１１ Ｆ：ＦＡＭＧＣＡＡＧＴＧＣＴＣＴＧＣＡＴＴＣＡＴＣ

Ｒ：ＣＣＣＡＡＧＧＣＡＡＧＧＧＡＡＡＧＴＡＴ

（ＡＡＣＴＡ）１４ ６４ ２００～２６５ ２６ １３ ０．８８５ ０．８８６ ０．８５６ －０．００３－０．０１１

ＡＬ５１２ Ｆ：ＨＥＸＴＴＴＴＧＣＡＴＧＡＡＴＴＴＧＡＣＣＧＡ

Ｒ：ＣＣＴＧＧＡＣＡＴＧＡＴＧＣＡＧＴＴＴＧ

（ＣＡＣＡＡ）１１ ６２ ２４８～３１３ ３２ １０ ０．７５０ ０．７５２ ０．７１７ ０．００３ －０．００５

ＡＬ６１ Ｆ：ＦＡＭＣＴＧＣＡＧＴＴＧＴＣＡＧＣＴＧＴＣＧＴ

Ｒ：ＧＡＧＧＧＴＧＡＡＧＧＡＧＴＧＡＧＴＧＧ

（ＣＣＡＧＣＡ）６ ６２ １９１～２１５ ３１ ５ ０．５８１ ０．６２９ ０．５４８ ０．０７８ ０．０２４

ＡＬ６２ Ｆ：ＨＥＸＧＣＡＡＣＡＣＡＡＣＡＡＣＡＡＧＣＴＧＣ

Ｒ：ＣＡＣＡＣＣＧＣＣＡＧＡＴＣＴＣＴＴＴＴ

（ＴＡＣＡＴＡ）９ ５８ ２５２～３００ ３２ １３ ０．８７５ ０．８６９ ０．８４２ －０．００７－０．０１１

ＡＬ６３ Ｆ：ＦＡＭＣＴＡＧＧＡＡＧＴＧＡＧＣＣＧＴＣＣＴＧ

Ｒ：ＴＴＧＴＧＧＴＴＴＡＧＴＧＧＡＡＧＴＡＴＡＡＡＧＧＡ

（ＧＴＡＣＴＴ）５ ６２ ２２０～２５６ ３２ ６ ０．６８８ ０．７５６ ０．７０８ ０．０９２ ０．０３３

ＡＬ６６ Ｆ：ＨＥＸＣＣＡＡＴＴＴＴＣＴＧＴＴＧＣＴＧＴＡＴＧＧ

Ｒ：ＴＧＴＴＧＣＣＧＧＡＡＣＡＴＣＡＴＡＡＡ

（ＴＡＧＧＴＴ）５ ５８ ２１５～２３３ ３１ ４ ０．５８１ ０．５６４ ０．５０１ －０．０３０－０．０１６

ＡＬ６７ Ｆ：ＦＡＭＡＣＡＡＧＣＣＴＣＣＣＡＴＴＧＡＣＡＡＣ

Ｒ：ＣＴＧＡＣＴＣＴＡＴＴＧＣＣＣＣＣＴＣＡ

（ＴＧＴＧＣＴ）１３ ５６ ２１５～２５７ ３２ ８ ０．７８１ ０．８２４ ０．７８４ ０．０５３ ０．０１６

ＡＬ６９ Ｆ：ＦＡＭＧＧＴＣＡＣＡＡＧＴＴＴＣＣＡＣＣＣＡＣ

Ｒ：ＴＧＣＡＧＡＡＣＴＣＡＴＴＧＧＡＧＣＴＧ

（ＴＣＡＧＡＡ）５ ６２ ２７４～３１６ ３２ ２ ０．１５６ ０．２４６ ０．２１２ ０．３６７ ０．０６９

　　注：Ｆ和Ｒ分别代表正、反向引物；Ｔａ表示退火温度，Ｓ表示等位基因大小范围，ｎ表示样品数；位点标“”表示经Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ校正后显著偏

离ＨＷＥ（α＝０．０５，ｐ＜０．００１１）

表２　黄鳍棘鲷３１个微卫星标记在９种鲷科近缘种中的跨物种扩增

Ｔａｂ．２　Ｃｒｏｓｓｓｐｅｃｉｅｓａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅ３１ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓｏｆＡｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓｌａｔｕｓｉｎ９ｒｅｌａｔｉｖｅｓｐｅｃｉｅｓｏｆｆａｍｉｌｙＳｐａｒｉｄａｅ

位点
太平洋棘鲷

（ｎ＝４）

黑棘鲷

（ｎ＝６）

澳洲棘鲷

（ｎ＝２）

台湾棘鲷

（ｎ＝１）

平鲷

（ｎ＝６）

二长棘梨齿鲷

（ｎ＝７）

真赤鲷

（ｎ＝６）

蓝点赤鲷

（ｎ＝２）

黄牙鲷

（ｎ＝５）

ＡＬ２１ ＋（７） ＋（９） ＋（３） ＋（２） ＋（６） ＋（９） ＋（１２） ＋（３） ＋（６）

ＡＬ２２ ＋（４） ＋（６）   ＋（６）    

ＡＬ２４ ＋（２）  ＋（２）  ＋（６）    ＋（４）

ＡＬ２５ ＋（５） ＋（６）       

ＡＬ２８ ＋（８） ＋（１２） ＋（４）  ＋（１２） ＋（１４） ＋（１２） ＋（４） ＋（１０）

ＡＬ２９ ＋（４） ＋（８） ＋（４）  ＋（６）    

ＡＬ２１１ ＋（４） ＋（８） ＋（２）      

ＡＬ２１２ ＋（６） ＋（１０） ＋（３）      

ＡＬ２１３ ＋（４）        

ＡＬ２１４ ＋（４） ＋（６） ＋（２）      

ＡＬ２１７ ＋（４） ＋（６） ＋（３）  ＋（６）    
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续表２

位点
太平洋棘鲷

（ｎ＝４）

黑棘鲷

（ｎ＝６）

澳洲棘鲷

（ｎ＝２）

台湾棘鲷

（ｎ＝１）

平鲷

（ｎ＝６）

二长棘梨齿鲷

（ｎ＝７）

真赤鲷

（ｎ＝６）

蓝点赤鲷

（ｎ＝２）

黄牙鲷

（ｎ＝５）

ＡＬ２１９ ＋（４）        

ＡＬ３１ ＋（３） ＋（９） ＋（２）   ＋（８） ＋（９） ＋（２） ＋（５）

ＡＬ３７ ＋（３） ＋（７） ＋（４）      

ＡＬ３９ ＋（４） ＋（９） ＋（３）    

ＡＬ３１１  ＋（７） ＋（３）      

ＡＬ４１ ＋（８） ＋（８） ＋（４）   ＋（７） ＋（６） ＋（２） 

ＡＬ４２ ＋（４） ＋（６）       

ＡＬ４４  ＋（６） ＋（２）      

ＡＬ４５ ＋（４） ＋（６） ＋（２）      

ＡＬ４８ ＋（４）        

ＡＬ４１１ ＋（８） ＋（１２） ＋（２）      

ＡＬ４１２  ＋（９） ＋（３）   ＋（２）   

ＡＬ５３ ＋（７） ＋（９） ＋（１）      

ＡＬ５６ ＋（８）        

ＡＬ５８ ＋（５）        

ＡＬ６１   ＋（２）      

ＡＬ６２  ＋（６） ＋（３）      

ＡＬ６３ ＋（４） ＋（８） ＋（１）      

ＡＬ６６ ＋（３） ＋（１） ＋（２）      

ＡＬ６７ ＋（４） ＋（６） ＋（２）  ＋（４）    

ＡＬ％ ６３．８０ ５１．１０ ４８．９０ ２．１０ １４．９０ １０．６０ ８．５０ ８．５０ ８．５０

　　注：ｎ为样品数，“＋”表示可扩增，“”表示不可扩增，ＡＬ％为可扩增率，括号内代表等位基因数

２．４　讨论
２．４．１　ＳＬＡＦｓｅｑ技术开发微卫星标记的优势　Ｘｉａ
等（２００６）、夏军红等 （２００７）、ＡｈｍａｄＳｙａｚｎｉ等
（２０１２）采用磁珠富集法构建黄鳍棘鲷基因组微卫
星富集文库分别获得了５８、４１、３３个二碱基重复的
微卫星序列，而后分别只开发出１１、３、１０个多态性
微卫星标记［１１１３］。本研究基于 ＳＬＡＦｓｅｑ技术识别
出黄鳍棘鲷１６６５８个二至六碱基重复微卫星位点，
在挑选的１５１个位点中成功开发出４７个多态性微
卫星标记，其位点识别数量和开发效率比以往的研

究报道提高了上百倍。此外，本研究的微卫星位点

还包含了采用传统开发方法难以获取的大量多碱基

重复位点（四至六碱基重复有１５２３个），有效保障
了标记开发的数量要求和标记类型的多样化。可

见，基于ＳＬＡＦｓｅｑ技术开发物种微卫星标记具有明

显的优势和便利，非常适用于大规模的分子标记开

发［１８１９］。同时，本研究开发的３０个高多态性三至
六碱基重复微卫星标记完全不同于已报道的２４个
黄鳍棘鲷二碱基重复微卫星标记［１１１３］，尤其是 ２４
个多碱基重复（四至六碱基）的微卫星标记在等位

基因分型中通常比二碱基重复位点具有更高的准确

性和有效性［９］，可为黄鳍棘鲷种质资源评估提供新

的分子标记和分析角度。

２．４．２　黄鳍棘鲷微卫星标记的多态性和 ＨＷＥ偏
离　本研究的微卫星位点的 Ｎａ均值（１０）、Ｈｏ均值
（０．６８２）和Ｈｅ均值（０．７４２）均低于 Ｘｉａ等［１１］和 Ａｈ
ｍａｄＳｙａｚｎｉ等［１３］所报道的黄鳍棘鲷二碱基重复微

卫星位点的Ｎａ均值（分别为１７．１、１８．１，下同）、Ｈｏ
均值（０．７４、０．８６７）和 Ｈｅ均值（０．９１、０．９２）。这可
能与本研究含有较多的四至六碱基重复位点（占总
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位点的５１．０６％），而之前所开发的二碱基重复位点
通常比多碱基重复位点具有更高的遗传变异有

关［２６］。然而，本研究的 Ｈｏ均值不但高于 Ｄｅｗｏｏｄｙ
等（２０００）统计的３２种鱼类微卫星标记的 Ｈｏ均值
（０．６３）［２７］，也稍高于花鲈（Ｌａｔｅｏｌａｂｒａｘｍａｃｕｌａｔｕｓ）、
带鱼（Ｔｒｉｃｈｉｕｒｕｓｊａｐｏｎｉｃｕｓ）和沙带鱼（Ｌｅｐｔｕｒａｃａｎｔｈｕｓ
ｓａｖａｌａ）微卫星标记的 Ｈｏ均值（分别为 ０．６７４、
０．６２０、０．６３４）［１０，１８１９］，表明所开发的４７个黄鳍棘鲷
微卫星标记具有较高的多态性和遗传变异水平。

ＰＩＣ可反映遗传标记的多态性程度，当 ＰＩＣ≥０．５００
时，该位点为高度多态位点；当０．２５０≤ＰＩＣ＜０．５００
时，为中度多态位点；当ＰＩＣ＜０．２５０时，则为低度多
态位点［２８］。本研究的４７个微卫星标记ＰＩＣ平均值
为０．７０５，有４１个位点呈高度多态性，且各位点间
不存在连锁不平衡。表明所开发的大部分微卫星标

记含有丰富的遗传变异信息，在黄鳍棘鲷种群遗传

资源研究中具有较高的潜在应用价值。

经过 Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ校正后，本研究有 ４个位点
（ＡＬ２１６、ＡＬ４１２、ＡＬ５１、ＡＬ５９）偏离 ＨＷＥ，显示出
杂合子缺失现象。同时这 ４个位点均具有较高的
Ｆｉｓ（０．２９３～０．４１５）和Ｆｕａ（０．１２８～０．２２１），提示近
亲交配和无效等位基因可能是造成这４个位点偏离
ＨＷＥ的重要原因。此外，随着人工繁殖技术不断成
熟和完善，中国沿海黄鳍棘鲷的养殖面积和养殖规

模不断扩大，增加了养殖群体的逃逸机会，同时近年

来各沿海先后开展了大规模的增殖放流活动，这些

人为因素加剧了黄鳍棘鲷种群的生态遗传风险，可

能导致养殖群体与野生群体的种质混杂和降低种群

遗传多样性［７］。因此，种群退化和自然选择导致本

研究４个微卫星位点偏离 ＨＷＥ的可能性还难以排
除［２９］，有待于今后进一步研究确认。

２．４．３　黄鳍棘鲷微卫星标记在鲷科鱼类中的通用
性　本研究的黄鳍棘鲷微卫星标记在同属的太平洋
棘鲷、黑棘鲷和澳洲棘鲷中的跨物种扩增成功率较

高（４８．９％～６３．８％），其次是在平鲷中（１４．９％），
而在二长棘梨齿鲷、真赤鲷、蓝点赤鲷及黄牙鲷中的

成功率较低（８．５％ ～１０．６％），表明跨物种扩增成
功率与物种间遗传距离有直接的相关性［３０］。基于

线粒体 ＣＯＩ基因序列的系统进化关系研究表明中

国鲷科鱼类可分为两大类群，类群 Ｉ包括四长棘鲷
属 （Ａｒｇｙｒｏｐｓ）、犁 齿 鲷 属 （Ｅｖｙｎｎｉｓ）、赤 鲷 属
（Ｐａｇｒｕｓ）、牙鲷属（Ｄｅｎｔｅｘ）等红体色种类，类群Ⅱ含
平鲷属（Ｒｈａｂｄｏｓａｒｇｕｓ）、棘鲷属等银灰体色种类［３１］。

可见，除了棘鲷属外，黄鳍棘鲷与平鲷属的亲缘关系

更近于它与其他鲷科鱼类。这种系统进化关系与本

研究的跨物种扩增结果相对应。同时，本研究的跨

物种扩增结果也从核基因方面进一步支持了中国鲷

科鱼类属间的系统划分［３１］。值得注意的是，黄鳍棘

鲷微卫星标记在台湾棘鲷中的跨物种扩增成功率

（２．１％）远低于棘鲷属和其他鲷科鱼类，仅有１个
位点具有通用性。这可能与台湾棘鲷可检测样品数

量少（仅１尾）且基因组 ＤＮＡ质量不佳有关，难以
扩增出清晰的微卫星条带，导致实验结果出现误差。

除台湾棘鲷外，本研究的跨物种扩增成功率

（平均值为２６．８５％）低于带鱼和沙带鱼的微卫星标
记在６种带鱼科鱼类中的跨物种扩增成功率（平均
值分别为３３．８６％和４１．４３％）［１８１９］，但大于花鲈在
１０种尖吻鲈科和鎠科鱼类中的跨物种扩增成功率
（３．８％～１５．４％）［１０］，这可能与研究所检测的种类
数量有关，也可能与不同科的属、种间的遗传分化程

度有关。此外，本研究有１７个标记在棘鲷属（除台
湾棘鲷）中能有效扩增，说明这些标记具有较好的

通用性，可以适用于该属鱼类的系统进化和种群遗

传学分析。但只有３个标记可在二长棘梨齿鲷、真
赤鲷、蓝点赤鲷及黄牙鲷中有效扩增，难以满足后续

种质资源评估对分子标记数量的要求。

３　结论
基于ＳＬＡＦｓｅｑ技术，本研究在识别出大量微卫

星位点的基础上，成功开发出４７个二至六碱基重复
的多态性黄鳍棘鲷微卫星标记，为该物种的种质资

源评估和种群遗传分析提供了新的有效分子标记。

本研究的开发方法为其他鱼类的微卫星标记筛选提

供了可靠的方法参考和经验借鉴。同时，１７个开发
标记在棘鲷属中具有较好的通用性，可为该属鱼类

的分子系统进化研究提供新的标记来源和研究

角度。
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