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摘要 : 利用 11 个微卫星位点 , 对海南三亚和广东大亚湾 2 个卵形鲳鲹( Trachinotus ovatus) 育种群体进行了遗传多

样性评价和聚类分析。结果显示 , 海南三亚和广东大亚湾 2 个卵形鲳鲹育种群体的平均等位基因( Na ) 分别为

5. 0 和 3. 6, 平均有效等位基因( Ne) 为 2. 965 和 2. 244, 观测杂合度( Ho ) 分别为 0. 292 ～0. 814 和 0. 207 ～0. 840,

期望杂合度( He) 分别为 0. 307 ～0. 813 和 0. 189 ～0. 761, 海南三亚群体中多态信息含量( PIC) 为 0. 014 ～0. 719,

平均为 0. 509, 而广东大亚湾群体的 PIC 为 0. 168 ～0. 711, 平均为 0. 436。海南三亚群体有 5 个位点偏离哈迪-温

伯格平衡( P < 0. 05) , 广东大亚湾群体有 2 个位点偏离哈温-伯格平衡; 2 个群体间的遗传相似系数为 0. 561, 遗

传距离为 0. 578, 遗传分化指数( Fst ) 为 0. 152。Structure 软件分析显示海南三亚和广东大亚湾 2 个卵形鲳鲹群体

各为一支 , 2 个群体间具有较大的遗传分化 , 可作为 2 个育种群体管理 , 2 个群体间进行杂交选育预期可获得较

好的遗传进展。
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Abstract: We used 11 pairs of microsatellite loci to investigate the genetic polymorphism of two breeding populations of golden pompa-

no ( Trachinotus ovatus) in Sanya, Hainan and Daya Bay, Guangdong. The average numbers of alleles ( Na) at each microsatellite lo-

cus of the populations were 5. 0 and 3. 6, respectively; the average numbers of valid alleles ( Ne) were 2. 965 and 2. 244, respective-

ly. The observed heterozygosities ( Ho ) were 0. 292 ～0. 814 and 0. 207 ～0. 840, respectively; the expected heterzygosities ( He) were

0. 307 ～0. 813 and 0. 189 ～0. 761, respectively. The PIC value ranged from 0. 014 to 0. 719 in Sanya population with an average of

0. 509, while that of the Daya Bay population ranged from 0. 168 to 0. 711 with an average of 0. 436. In Sanya population, five loci

deviated from Hardy-Weinberg equilibrium ( P < 0. 05) , while only two loci deviated from Hardy-Weinberg equilibrium in Daya Bay

population. The Nei′s genetic similarity coefficient of the two populations was 0. 561 and their genetic distance was 0. 578. The genetic

differentiation index of the two breeding populations ( Fst) was 0. 152. Structure analysis indicates that the two T. ovatus populations,
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which had higher genetic differentiation, were divided into two groups and could be managed as two breeding populations. Good genetic

progress could be achieved by hybridization between the two breeding populations.

Key words: Trachinotus ovatus; genetic diversity; microstallite DNA; population; genetic breeding

  卵形鲳鲹 ( Trachinotus ovatus) 隶属于鲈形目,

鲹科, 鲳鲹属, 俗称为金鲳、黄腊鲳
[ 1 ] , 是一种

中上层暖水性的广盐性鱼类, 广泛分布于东南亚和

地中海地区的热带和亚热带海域, 在中国主要分布

于广东1 广西1 海南1 福建沿海。由于卵形鲳鲹肉

味鲜美, 生长速度快, 目前已成为中国华南沿海最

重要的海水养殖对象之一
[ 2 - 3 ]

。卵形鲳鲹的池塘养

殖开始于 2004 年
[ 4] , 此后国内外也陆续开展了卵

形鲳鲹人工繁殖技术的研究
[ 5]

。近年来对卵形鲳

鲹的研究主要集中在同工酶、胚胎发育、投饵以及

盐度对胚胎发育的影响等方面
[ 6 - 9 ]

。在卵形鲳鲹种

质遗传结构方面, 彭敏和陈晓汉
[ 10]

利用 AFLP 技

术分析了卵形鲳鲹北部湾野生群体和养殖群体的遗

传多样性, 结果表明养殖群体在封闭的繁殖环境下

低频基因丢失, 因此, 在卵形鲳鲹遗传选育过程中

应保持一定大小的育种群体, 防止近交衰退; 吉磊

等
[ 11]

利用布氏鲳鲹 ( T. blochii) 微卫星标记分析 3

个卵形鲳鲹养殖群体的遗传多样性, 结果表明微卫

星引物在种间具有通用性, 且 3 个群体作为育种对

象具有较高的选择潜力。近年来, 为了选育具有优

良性状的卵形鲳鲹新品种, 笔者实验室收集保存了

2 个群体作为育种亲本, 但是目前这 2 个育种群体

的遗传结构还不清楚。因此, 评价这 2 个育种群体

的遗传多样性水平可为遗传选育过程中亲本选择提

供参考依据。

微卫星 DNA( microsatellites DNA) , 又称简单重

复序列, 是一种广泛分布于真核生物基因组中的一

种简单重复 DNA 片段。与其他的分子标记相比较,

微卫星 DNA 标记具有含量丰富, 分布广且均匀, 多

态信息含量高, 为共显性遗传, 遵守孟德尔遗传定

律, 保守型高、通用性良好、技术难度低以及进化

所受选择压力小等优点, 在动植物群体遗传多样性

评价、谱系分析等方面
[ 12 ]

显示出巨大的优势。笔者

研究利用 11 个微卫星位点, 对 2 个卵形鲳鲹育种群

体进行了遗传多样性评价, 以期为卵形鲳鲹遗传选

育过程中的亲本配对策略提供理论支持。

1 材料与方法

1.1 样品采集

样品为采集于广东大亚湾和海南三亚海域的 2

个卵形鲳鲹养殖育种群体, 从 2 个群体随机抽取的

32 尾和 48 尾个体上, 分别剪取少量背部鳍条, 用

无水乙醇固定, 运回实验室备用。

1.2 DNA 的提取、检测

分别取卵形鲳鲹背部鳍条组织约 0. 1 g, 利用

“酚-氯仿”法提取 DNA[ 13 ] , 应用 Thermo NanoDrop

2000( Equl-Thermo SCIENTIFIC, 美国产) 检测 DNA

的质量浓度与纯度, 用 1. 5% 的琼脂糖胶评估 DNA

的完整性, 调整 DNA 质量浓度至 50 ng·μL
- 1
储存

于 - 20 ℃中备用。

1.3 微卫星位点和 PCR 扩增

参照 SUN 等
[ 14]

的研究, 选取 TO12、TO24、

TO28-2、 TO33、 TO41、 TO67、 TO80、 TO87、

TO127-1、TO129 和 TO132-2 共 11 个微卫星位点,

合成引物。15 μL的反应体系包含 1. 5 μL 的 10 ×

PCR 缓冲液, 0. 25 mmol·L - 1
的 dNTPs, 0. 2 μmol·

L - 1
的正反向引物, 1. 0 U 的 Taq 聚合酶 ( Takara)

以及 50 ng 的 DNA 模板。PCR 的反应程序为 94 ℃

预变性 5 min; 94 ℃变性 45 s, 退火 45 s, 72 ℃延

伸 45 s, 循环 35 次; 反应结束后 72 ℃延伸 10

min。所有的 PCR 反应均在 Eppendorf PCR 仪上完

成。

1.4 PCR 扩增产物的电泳分析

PCR 产物经 1. 2% 的琼脂糖凝胶电泳检测, 然

后 1 μL的 PCR 产物加到 9 μL 含有荧光染料的去

离子甲酰胺 HiDi( 其中 1 mL HiDi 中含有 10 μL 荧

光染料) 中, 94 ℃下变性 5 min, 然后立即置于冰

上, 最后将样品在毛细管 DNA 测序仪 3130 xl( Ap-

plied Biosystems Inc, ABI 公司出品 ) 上进行基因分

型。

1.5 数据统计

利用 GeneMapper V4. 0( Applied Biosystems) 统

计微卫星 DNA 等位基因的大小; 利用 POPGENE

32
[ 15 ]

计算等 位基因数 ( Na ) 、有效 等位 基因数

( Ne) 、观测杂合度 ( Ho ) 、期望杂合度 ( He ) 、Har-

dy-Weinberg 平衡遗传偏离指数( d) 以及遗传距离和

遗传相似系数, 利用 Software Cervus 3. 0 [ 1 6]
评估群

体的多态性信息含量 ( PIC) , 利用 Structure 软件进

行聚类分析, 利用 MEGA 5. 1 软件构建 2 个群体共
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80 个个体的 UPGMA 系统树。

2 结果与讨论

2.1 遗传多样性分析

2 个卵形鲳鲹群体的相关遗传参数列于表 1。

Na 和 Ne 都反映了群体遗传变异差异的大小, 等位

基因在群体中分布的越均匀, Ne 就越接近 Na。海

南三亚群体的 Na 为 2 ～10, 平均为 5, 平均 Ne 为

2. 965; 而广东大亚湾海域群体的 Na 为 2 ～7, 平

均为 3. 6, 平均 Ne 为 2. 244, 与吉磊等
[ 11 ]

的研究

结果基本相似, 但高于彭敏和陈晓汉
[ 10 ]

的研究结

果。2 个群体的平均 Ne 均小于 Na, 主要是等位基

因在群体中的分布不均匀, 使某些等位基因的频率

相对较高、有些相对较低引起的, 并且海南三亚群

体的基因分布更不均匀。等位基因的结构对群体的

平均杂合度有一定的影响, 群体内的平均遗传杂合

度表示被检测位点在群体中杂合子的频率, 实际上

是群体杂合度的一个度量单位, 它反映了群体一致

性的高低。群体平均基因杂合度越低, 反映该群体

的遗传一致性越高, 即群体的遗传变异越少, 群体

的遗传多样性越差。该研究中 2 个群体的基因杂合

度为 0. 207 ～0. 840, 其中海南三亚群体的平均观

测杂合度为 0. 598, 广东大亚湾群体的平均观测杂

合度为 0. 573, 均高于吉磊等
[ 11]

的试验结果, 2 个

群体的遗传多样性基本相似, 处于中等分化水平。

微卫星位点的多态性主要表现在微卫星核心

序列的顺序和重复数目的不同。一般 PIC > 0. 5

本群体该位点表现为高度多态性, 0. 25 < PIC <

0. 5 该位点表现为中度多态性, PIC < 0. 25 该位

点表现为低度多态性
[ 17 ]

。海南三亚群体中有 6 个

高度 多 态性 微 卫 星位 点 ( TO41、TO67、TO87、

TO127-1、TO129、TO132-2) , 位点 TO24 为低度

多态 性, 其 余 均 为 中 度 多 态 性, 平 均 PIC 为

0. 509; 广东大亚湾群体中有 4 个高度多态性位

点 ( TO33、TO41、TO67 和 TO132-2) , TO28-2 和

TO80 这 2 个位点为低度多态性位点 , 其他为中度

多态性位点, 平均 PIC 为 0. 436, 2 个群体高度多

态性位点所占总位点的比例为 45. 50% ( 表 1) 。

而彭敏和陈晓汉
[ 1 0]

的研究显示养殖群体和野生群

体的平均多态位点都比较低, 野生群体平均多态

性位点比例仅为 23. 60% , 说明广东大亚湾和海

南三亚 2 个育种群体具有较丰富的遗传变异。

HEW 偏离指数 d 反映了 Ho 和 He 之间的平衡

关系。d 越接近 0, 说明基因型的分布越接近于平

衡状态; d >0 说明该群体的杂合子过剩; d < 0 说

明该群体处于杂合子缺失状态
[ 18 ]

。该研究中海南

三亚海群体的遗传偏离指数平均为 - 0. 09, 广东大

亚湾群体的平均偏离指数为 0. 138, 说明 2 个群体

表 1 11个微卫星位点在 2个卵形鲳鲹群体中的遗传多样性分析

Tab.1 Genetic diversity of 11 microsatellite loci in two breeding populations of T. ovatus

编号
No.

海南三亚育种群体
breeding population of Sanya

Na Ne Ho He d PIC

广东大亚湾育种群体
breeding population of Daya Bay

Na Ne Ho He d PIC

TO12 3 2. 290 0. 511 0. 569 - 0. 102 0. 468 3 1. 834 0. 469 0. 408 0. 015 0. 386

TO24 4 2. 520 0. 787 0. 611 0. 288 0. 014 2 1. 557 0. 467 0. 364 0. 103 0. 294

TO28 2 1. 492 0. 333 0. 333 0. 000 0. 275 2 1. 228 0. 207 0. 189 0. 096 0. 168

TO33 4 2. 378 0. 417 0. 524 - 0. 204 0. 422 3 2. 590 0. 774 0. 624 0. 240 0. 536

TO41 6 3. 192 0. 617 0. 694 - 0. 111 0. 652 5 3. 631 0. 750 0. 736 0. 019 0. 676

TO67 10 3. 904 0. 609 0. 752 - 0. 190 0. 719 7 3. 777 0. 778 0. 761 0. 022 0. 711

TO80 5 1. 436 0. 292 0. 307 - 0. 708 0. 278 2 1. 547 0. 344 0. 289 0. 187 0. 244

TO87 6 3. 486 0. 609 0. 721 - 0. 155 0. 663 3 2. 119 0. 623 0. 538 0. 196 0. 421

TO127 6 5. 101 0. 814 0. 813 0. 001 0. 777 5 1. 975 0. 613 0. 502 0. 221 0. 433

TO129 4 3. 320 0. 792 0. 706 0. 122 0. 641 5 1. 608 0. 438 0. 384 0. 140 0. 356

TO132 5 3. 796 0. 792 0. 744 0. 065 0. 693 3 2. 822 0. 840 0. 659 0. 275 0. 570

平均 average 5 2. 965 0. 598 0. 616 - 0. 090 0. 509 3. 6 2. 244 0. 573 0. 496 0. 138 0. 436
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基因型分布基本处于平衡状态, 两者没有明显的差

异, 海南三亚群体基因型更趋于平衡。

2.2

 

遗传距离与遗传分化指数

群体间的遗传关系是利用等位基因频率计算 2

个群体间的遗传距离与遗传相似系数。该研究中 2

个群体间的遗传距离为 0. 578, 2 个群体间的遗传

相似系数为 0. 561, 遗传距离远远大于吉磊等
[ 11 ]

的

研究结果。遗传分化指数 ( Fst) 是衡量群体间遗传

分化的一个重要指标。0 < Fst < 0. 05 表明群体的分

化较弱; 0. 05 < Fst < 0. 15 表明群体为中度分化;

0. 15 < Fst < 0. 25 表明群体间的分化较大; Fst >

0. 25 表明群体间的分化很大
[ 17 ]

。该研究 AMOVA

分析结果表明, 2 个群体的 Fst 为 0. 021 ～0. 482,

平均为 0. 152, 说明 2 个群体间具有较大的遗传分

化。

对 2 个群体的 80 个个体进行 UPGMA 聚类分

析, 除 H20 和 H45 2 个海南三亚群体的个体外, 2

个群体分别单独聚为一支, 说明 2 个群体的分化比

较明显, 但存在一定的基因交流( 图 1) 。个体间的

遗传距离越远, 其后代表现杂种优势越明显, 聚类

分析结果可为遗传育种中亲本的选配提供理论依

据。

对种群结构的了解可以有助于估算有效群体大

小, 并且制定科学的管理和保护策略
[ 19 ]

。笔者利

用 Structure 2. 3 软件, 根据 PRITCHARD 等
[ 20 ]

的方

法检测 2 个群体的遗传分化, 图 2 合理的群体数目

K为 2, 聚类结果见图 3, 即 2 个群体可以清楚地

聚为 2 支, 其种群划分与地理划分结果一致。笔者

研究结果显示了 2 个群体间较少的基因流, 这充分

说明了 2 个群体间具有较大的遗传分化。

3

 

小结

笔者研究评价了 2 个卵形鲳鲹群体的遗传多

样性, 2 个群体的平均 PIC 为 0. 436 ～0. 509, 说

明了 2 个群体的遗传多样性较高; HEW 偏离指数

d表明 2 个群体的基因型分布基本处于平衡状态;

经遗传距离、遗传分化指数、亲本间的遗传距离

分析可知 , 2 个群体表现出较高的遗传分化。根

据现代遗传学理论可知, 亲本的遗传距离越远,

杂种优势越明显。笔者研究结果表明 , 2 个育种

群体之间杂交, 可能会出现比较优良的杂种优

势, 并且个体间的聚类分析可为卵形鲳鲹遗传选

育过程中的亲本配对策略提供理论支持。

图 1

 

卵形鲳鲹 80 个个体的 UPGMA 系统进化树

H. 海南三亚海群体 ; S. 广东大亚湾群体

Fig. 1

 

UPGMA dendrogram of 80 individuals of T. ovatus

H. population in Sanya, Hainan; S. population

in Daya Bay, Guangdong

参考文献:
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