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绿鳍马面鲀微卫星标记开发及在丝背细鳞鲀中的通用性检测 

王九龙, 徐文刚, 杨  沛, 杨  婕, 杜荣斌, 刘立明 

(烟台大学 海洋学院, 山东 烟台 264005) 

摘要: 为充分挖掘绿鳍马面鲀(Thamnaconus modestus)基因组资源, 开发可用于群体遗传学研究的分

子标记, 本研究利用 NCBI 数据库中公布的绿鳍马面鲀全基因组序列筛查微卫星位点并在野生群体中

验证, 在 85 个选取的位点中筛选得到 30 个新的多态性较高的微卫星标记。每个微卫星标记的等位基

因数为 4~16, 平均为 8.5 个; 观测杂合度范围为 0.207~0.916, 平均值为 0.685; 期望杂合度范围为

0.315~0.971, 平均值为 0.756; 多态信息含量范围为 0.301~0.898, 平均值为 0.716, 其中属于高度多态

的位点有 26 个, 占总位点数的 86.67%; 经过 Bonferroni 校正后, 有 7 个位点显著偏离 Hardy-Weinberg

平衡。将 30 个绿鳍马面鲀多态性微卫星标记在丝背细鳞鲀(Stephanolepis cirrhifer)中进行通用性检测, 

其中 13 个位点成功扩增, 9 个位点具有多态性。本研究开发的微卫星标记可用于绿鳍马面鲀及相关物

种的遗传多样性分析、QTL 定位以及系统进化等研究。 
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绿鳍马面鲀(Thamnaconus modestus)俗称扒皮鱼、

象皮鱼、马面鱼等, 广泛分布于中国、日本、朝鲜半岛

沿海, 为外海暖温性底层鱼类, 栖息于水深 50~120 m

处, 主要以浮游生物和底栖生物为食[1]。绿鳍马面鲀具

有味道鲜美、营养丰富等优点, 经济价值较高[2]。绿鳍

马面鲀曾是中国主要的海洋捕捞对象之一, 但由于过

度捕捞和产卵场生态环境受到破坏, 造成绿鳍马面鲀

的资源量急剧下降[3]。目前, 中国已经突破绿鳍马面鲀

苗种规模化繁育技术[4-5], 为保护中国绿鳍马面鲀种质

资源、促进其养殖业可持续发展提供了重要保障。 

目前, 国内外对绿鳍马面鲀的研究主要集中在苗

种繁育[4]、胚胎和早期阶段发育[6-7]以及群体遗传结构

分析[8-10]等方面, 而分子遗传资源相关研究较少, 重

要经济性状的分子机制等研究进展缓慢。微卫星

(Microsatellite)作为第二代分子标记, 具有多态性高、

稳定性好、共显性遗传等特点, 是较为理想的遗传标

记, 现已广泛应用于水产动物遗传多样性分析[11]、基

因定位[12]以及家系鉴定[13]等研究中。目前, 仅有少量

研究报道了绿鳍马面鲀微卫星标记的开发工作, 如徐

亘博[14]通过构建微卫星富集文库开发了 28 个绿鳍马

面鲀微卫星标记, AN 等[15-16]开发了 39 个微卫星标记

并进行了特性分析。微卫星标记数量的不足严重限制

了其在经济性状 QTL 精细定位等方面的应用。传统

的富集文库法等微卫星标记开发技术步骤繁琐, 且开

发标记的效率较低[17]。随着测序技术的高速发展以及

越来越多物种全基因组序列的公布, 利用全基因组序

列结合生物信息学分析成为一种经济、高效的微卫星

位点筛查方法, 并已在多个水产动物中成功应用: 如

唐荣叶等 [18]对斑点叉尾 (Ictalurus punctatus)全基

因组微卫星进行了搜索分析, 共筛选得到完整型微

卫星 510 256 个; 梁霞等[19]利用 MISA 软件对鲤鱼

(Cyprinus carpio)全基因组中的微卫星进行搜索, 共

筛查到 837 004 个完整型微卫星, 同时对微卫星定位

在编码区域的基因进行了 GO 注释和 KEGG 富集分

析。此外 , 在高通量测序平台基础上发展而来的

RAD[20-21]、SLAF-seq[22-24]等简化基因组测序技术因测

序成本更低, 也越来越多地应用于大规模微卫星标记

的开发工作。最近, 绿鳍马面鲀基因组测序及精细图

谱绘制已经完成, 为其开展分子标记开发、比较基因
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组分析等研究提供了宝贵的数据资源[25]。 

绿鳍马面鲀和丝背细鳞鲀(Stephanolepis cirrhifer)

同为单角鲀科(Monacanthidae), 分别隶属于马面鲀属

(Thamnaconus)和细鳞鲀属(Stephanolepis)。丝背细鳞鲀

作为具有较高开发前景的经济鱼类, 国内仅见有对其

外部形态特征及染色体核型分析的报道, 研究基础薄

弱, 分子遗传资源严重缺乏。目前, 作者所在科研团队

正对该两种经济鱼类开展养殖技术、繁育生物学和分

子遗传学等方面的研究。通过开发、筛选在丝背细鳞

鲀中通用的微卫星标记, 可为开展丝背细鳞鲀群体遗

传多样性分析和遗传改良等工作提供必要的分子标记

资源。此外, 通用标记的开发与验证也可为阐明两种鱼

类之间的系统进化关系提供新的研究角度。本研究通

过对绿鳍马面鲀全基因组序列进行挖掘, 筛选并开发

了 30 个新的多态性较高的绿鳍马面鲀微卫星标记, 并

将微卫星标记在丝背细鳞鲀中进行了通用性检测。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

绿鳍马面鲀野生群体捕自山东烟台近海 , 丝背

细鳞鲀养殖群体采集于烟台市莱州顺昌水产有限公

司。绿鳍马面鲀和丝背细鳞鲀各取 48 尾, 剪取尾鳍

置于无水乙醇中。采用苯酚-氯仿法提取样品基因组

DNA, 使用分光光度计 Nano Drop 2000(Thermo 

Fisher Scientific, 美国)测定基因组 DNA 的浓度和纯

度, 采用 1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的完整度。

提取的基因组 DNA 使用超纯水稀释至 50 ng/μL, 保

存在–30 ℃冰箱备用。 

1.2  微卫星筛查和引物设计 

从美国国家生物信息中心网站(https://www.ncbi. 

nlm.nih.gov/)下载绿鳍马面鲀全基因组序列(GenBank: 

GCA_009823395.1)。基因组总长度约为 474.3 Mb, 包

含 20 条染色体以及 135 条 scaffolds。采用微卫星识别

工具 MISA(Microsatellite identification tool, http://pgrc. 

ipk-gatersleben.de/misa/)在参考基因组中搜索微卫星

位点 , 搜索所采用的参数如下 : 单核苷酸重复次数

≥10 次、二、三、四、五、六核苷酸重复次数≥5 次。 

利用 Primer3 V2.3.6 分别对搜索到的微卫星序列

两端设计引物, 扩增片段长度控制在 100~400 bp, 扩

增片段位置为重复序列前 1 个碱基到重复序列后 5 个

碱基, 其他参数默认。因少量不同的微卫星序列距离

较近, 同一对引物的扩增产物中包含多个微卫星序

列 , 会对后续条带判读造成影响 , 故需将这些距离

较近的微卫星位点剔除, 筛选出扩增片段中只含有

一个微卫星位点的引物。选取 85 对引物送至生工生

物工程(上海)股份有限公司合成 , 所选微卫星位点

不与已发表的微卫星标记重复。 

1.3  微卫星标记的引物筛选及特性分析 

随机选取绿鳍马面鲀 6 个野生个体的基因组 DNA

模板进行初步筛选, 得到能稳定扩增且呈多态性的

微卫星位点, 再通过温度梯度 PCR 进行退火温度的

优化。利用绿鳍马面鲀 48 个个体, 对初筛中呈多态

性的微卫星位点进行特性分析。PCR 反应在 Bio-Rad 

T100™ PCR仪中进行。PCR反应体系总体积为 10 μL, 

包括 10×PCR buffer 1 μL, 0.6 μL MgCl2(25 mmol/L), 

0.8 μL dNTP mix(2.5 μmol/L), 正反向引物各 0.4 μL 

(10 μmol/L), DNA 模板 1 μL(50 ng/μL), 0.05 μL rTaq 

DNA 聚合酶(5 U/μL, Takara), 超纯水补充总体积至

10 μL。PCR 反应程序为: 95 ℃预变性 5 min, 95 ℃变性

30 s, 退火反应 30 s, 72 ℃延伸 1 min, 35 个循环, 最后

72 ℃延伸 10 min。PCR 扩增产物首先利用 1.5%的琼脂

糖凝胶电泳检测, 对能扩增出单一条带的位点不进行

测序验证, 直接利用 6%变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测

多态性, 银染显影进行条带判读后扫描保存。 

1.4  微卫星标记通用性检测 

利用在绿鳍马面鲀中筛选得到的微卫星标记 , 

首先以丝背细鳞鲀 6 个个体的 DNA 为模板进行 PCR

扩增, 经 1.5%的琼脂糖凝胶电泳检测筛选可稳定扩增

的微卫星引物; 再对丝背细鳞鲀 48 个个体进行多态

性分析, 经 6%变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测, 银染

染色后扫描保存。 

1.5  数据统计与分析 

利用 Genepop 4.0 软件检验微卫星位点间的

Hardy-Weinberg 平衡的偏离情况, 并经 Bonferroni 法

校正(P<0.05); 利用 Cervus 3.0.7 软件计算每个位点

的等位基因数 (number of allele, Na)、观测杂合度

(observed heterozygosity, Ho)、期望杂合度(expected 

heterozygosity, He)以及多态信息含量(polymorphism 

information content, PIC)。 

2  结果 

2.1  引物筛选及初步多态性检测结果 

在绿鳍马面鲀基因组中共筛选得到 566 561 个
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完整型微卫星位点, 其中单碱基重复类型 70 087 个

(12.37%); 二碱基重复类型数量最多, 有 336 653 个

(59.42%); 三碱基重复类型 113 998 个(20.12%); 四

碱基重复类型 39 059 个(6.90%); 五碱基重复类型

3 694 个(0.65%); 六碱基重复类型数量最少 , 只有

3 070 个, 占所有微卫星位点的 0.54%。 

在选取的 85 对微卫星引物中, 18 对引物扩增后无

条带, 23对引物扩增后有非特异性扩增, 14对引物扩增

后有单一条带但无多态性。最终, 共筛选得到 30 个可

扩增出清晰条带且具多态性的微卫星标记(表 1、图 1)。 

 
表 1  30 对绿鳍马面鲀微卫星引物信息 
Tab. 1  Microsatellite primers for T. modestus 

位点 引物序列(5’-3’) 重复单元 退火温度/℃ 产物长度/bp 登录号 

F: GTGATGGTGGTTGTGGTCAG 
TM-53 

R: ATGGACCAAAGGAAGTCGTG 
(TG)30 58 362 OK144258 

F: TGCGTGTAGTGCAGATAGGG 
TM-55 

R: TCTTGAGAGGGCATCTGTGA 
(GT)5 56 122 OK144259 

F: TGGATGCAGGTGTACGAGTG 
TM-59 

R: GACGTGCTGCAGTATCCAGA 
(TG)7 60 256 OK144260 

F: TCCTCCTCCTGCTGTGTTCT 
TM-62 

R: ACCACGATCTGGATGACCTG 
(TG)6 60 332 OK144261 

F: CGCCCACTTACTGTCTGTCC 
TM-63 

R: GTCGCTCTGGTCCACAATCT 
(TG)5 56 151 OK144262 

F: AGACCTCCTGTCCTGCTTCA 
TM-68 

R: GGTACGACAAACCACAGAGGA 
(TGT)5 58 157 OK144263 

F: GACCGGCATCTCTAGGATCA 
TM-70 

R: TTCGGCGTCTGCTCTATTTT 
(TG)8 60 274 OK144264 

F: ACAGCCGTCTAACGCAGAAG 
TM-71 

R: TGGGGAAATTCACAACAACA 
(TG)18 60 333 OK144265 

F: TGATGCGGTGAGTCAAGAAC 
TM-74 

R: TGGAGGTCCAAAGCAGAAAC 
(TGC)6 60 252 OK144266 

F: AGATGAATGATGGGGCAGAG 
TM-78 

R: GGGCAGAAAGAAGGAGAAGG 
(TTAT)8 57 306 OK144267 

F: GAGGCGTCTGAAGAATCAGC 
TM-83 

R: TCCACCGTCTGAAGGAGAAG 
(TTC)6 56 244 OK144268 

F: GGGAATGTGAAGCCACTGAT 
TM-86 

R: CGATCAAAGCAACACCACAC 
(GT)26 60 249 OK144269 

F: GTGTGGTGTTGCTTTGATCG 
TM-87 

R: CAGCCAGGAAGTGGGAATAA 
(TG)20 60 341 OK144270 

F: CTACGTCGAGGCAATGTGTG 
TM-89 

R: GTGGGTGTCACATGATCCAA 
(AC)5 60 233 OK144271 

F: GTGATCATGTGACCGGTTTG 
TM-92 

R: GGGAGTTTAGTGGGGTTGGT 
(GCAC)8 60 399 OK144272 

F: TAAACTCCCCACCACCACAG 
TM-94 

R: CTGACAGCTCATGCAACACA 
(GCGT)13 60 326 OK144273 

F: TCCCATGTGCATTTATGCTT 
TM-97 

R: CCTCTGGGAAATGCTGCTAA 
(TG)15 58 231 OK144274 

F: ATGAGAGCCCCTCCTCTCTC 
TM-101 

R: TAGGGGTCGCTGTACTCCAC 
(AGG)7 60 234 OK144275 
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续表 

位点 引物序列(5’-3’) 重复单元 退火温度/℃ 产物长度/bp 登录号 

F: CAGTCGCCCCTCTACTCCT 
TM-105 

R: GAGCCACATGGGTCGTTTC 
(TA)14 60 352 OK144276 

F: GTCGCCCCTCTACTCCTCTC 
TM-106 

R: TGGCCATAATGACAAGCAGA 
(GT)8 60 485 OK144277 

F: CTGCTCTGCACTCTCACCTG 
TM-113 

R: ATGCACATTCCAGCTTCACA 
(ATG)7 57 291 OK144278 

F: GACCTCCAGCCAACTGATGT 
TM-115 

R: ACTCACAGGATCCCAACCAG 
(TG)5 58 279 OK144279 

F: GGCCACCTAACTCATTGCAT 
TM-119 

R: CACACACTCACACACGGACA 
(GT)26 58 276 OK144280 

F: TCCGTGTGTGAGTGTGTGTG 
TM-121 

R: ATCACCGCTGCCATAGTCTC 
(TG)17 60 388 OK144281 

F: CCCCTCCTTGTGTCTGTGAT 
TM-124 

R: CACAGGGAATCCAGCTTGTC 
(TCT)7 60 281 OK144282 

F: GAAAACAGGTAACGCCTGGA 
TM-125 

R: TTGTCCACAGAGTCCTTCACA 
(GA)5 58 213 OK144283 

F: GTGCATCGAGAACAGCTACG 
TM-127 

R: CCTGGAGAGGAAACACAGGA 
(AC)14 58 191 OK144284 

F: TACACTGTTGGGTGCAGTCG 
TM-130 

R: TCGCTGATTTGATTCCTGCT 
(TG)5 56 268 OK144285 

F: CAGCAGGGTCACTTCAACAA 
TM-134 

R: GTGCTCACTGAAGGTCACGA 
(GT)55 58 303 OK144286 

F: ATTTGCTGCTGGCTTTGTTT 
TM-135 

R: GTGACCTTGTCGGTGTCCTT 
(GAT)9 60 301 OK144287 

 

图 1  微卫星标记的琼脂糖凝胶电泳图 

Fig. 1  Agarose gel electrophoresis of microsatellite markers 

M．DNA marker; 1-4. TM-68; 5-8. TM-70; 9-12. TM-74; 13-16. TM-78; 17-20. TM-94; 21-24. TM-115 

 

2.2  微卫星标记在绿鳍马面鲀野生群体中

的多态性分析 
30 个微卫星标记在绿鳍马面鲀野生群体中共

扩增出 254 个等位基因, 平均等位基因数为 8.5 个, 

其中位点 TM-127 等位基因数最少 (4 个 ), 位点

TM-74 等位基因数最多(16 个)。观测杂合度平均值

为 0.685(0.207~0.916), 期望杂合度平均值为 0.756 

(0.315~0.971)。多态信息含量平均值为 0.716(0.301~ 

0.898), 其中高度多态(PIC>0.5)的位点有 26 个, 占

总位点数的 86.67%, 中度多态位点(0.25<PIC<0.5) 

4 个, 占 13.33%。在 30 个微卫星位点中, 7 个位点

(TM-59、TM-68、TM-87、TM-92、TM-94、TM-105

和 TM-106)显著偏离 Hardy-Weinberg 平衡, 占总数

的 23.33%(表 2、图 2)。 
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表 2  30 个微卫星标记在绿鳍马面鲀野生群体中的遗传多样性参数 
Tab. 2  Genetic diversity of 30 microsatellite markers in a wild population of T. modestus 

位点 等位基因数 观测杂合度 期望杂合度 多态信息含量 P 值 

TM-53 6 0.673 0.715 0.786 0.577 

TM-55 8 0.897 0.792 0.748 0.164 

TM-59 5 0.361 0.476 0.374 0.042* 

TM-62 7 0.688 0.761 0.712 0.317 

TM-63 10 0.833 0.749 0.698 0.086 

TM-68 8 0.474 0.523 0.462 0.035* 

TM-70 12 0.700 0.915 0.892 0.206 

TM-71 13 0.767 0.921 0.898 0.153 

TM-74 16 0.854 0.971 0.887 0.316 

TM-78 10 0.733 0.909 0.884 0.240 

TM-83 9 0.815 0.848 0.817 0.061 

TM-86 5 0.594 0.691 0.642 0.143 

TM-87 11 0.733 0.915 0.891 0.000* 

TM-89 10 0.656 0.878 0.858 0.497 

TM-92 8 0.667 0.823 0.783 0.009* 

TM-94 10 0.800 0.894 0.867 0.000* 

TM-97 7 0.207 0.315 0.301 0.346 

TM-101 5 0.916 0.664 0.582 0.055 

TM-105 6 0.633 0.820 0.778 0.046* 

TM-106 10 0.567 0.905 0.880 0.003* 

TM-113 6 0.688 0.761 0.707 0.235 

TM-115 11 0.761 0.807 0.764 0.823 

TM-119 9 0.655 0.800 0.756 0.074 

TM-121 7 0.688 0.632 0.567 0.473 

TM-124 10 0.774 0.791 0.746 0.456 

TM-125 6 0.656 0.581 0.520 0.910 

TM-127 4 0.438 0.375 0.344 0.975 

TM-130 8 0.625 0.788 0.751 0.322 

TM-134 10 0.844 0.848 0.817 0.143 

TM-135 7 0.857 0.823 0.781 0.117 

注: *差异显著, Hardy-Weinberg 平衡检验经 Bonferroni 法校正(P<0.05) 

 

2.3  绿鳍马面鲀微卫星标记的通用性检测 

利用筛选出的 30 个绿鳍马面鲀微卫星标记在丝

背细鳞鲀养殖群体中进行扩增, 其中 17 个位点无扩

增产物或产生非特异性扩增, 剩余 13 个可扩增出清

晰目的条带的位点中, 9 个位点具有多态性, 通用率

和多态率分别为 43.33%和 30.00%。 

2.4  微卫星标记在丝背细鳞养殖群体中的

多态性分析 

在丝背细鳞养殖群体中 , 9 个通用的微卫星标

记共扩增出 66 个等位基因, 平均等位基因数为 7.3

个, 其中位点 TM-130 等位基因数最少(4 个), 位点

TM-74 等位基因数最多(11 个)。观测杂合度平均值

为 0.525 (0.285~0.753), 期望杂合度平均值为 0.608 

(0.344~0.792)。多态信息含量平均值为 0.534(0.327~ 

0.748), 其中高度多态的位点有 5 个, 占总位点数的

55.56%, 中度多态位点有 4 个, 占 44.44%(表 3)。 

3  讨论 

3.1  绿鳍马面鲀微卫星标记开发及群体遗

传多样性分析 

Hardy-Weinberg 平衡是群体遗传学的一个重要 
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图 2  微卫星标记 TM-70 的聚丙烯酰胺凝胶电泳图(M.DNA marker) 

Fig. 2  Polyacrylamide gel electrophoresis of microsatellite marker TM-70 

 
表 3  9 个通用微卫星标记在丝背细鳞鲀养殖群体中的遗传多样性参数 
Tab. 3  Genetic diversity of 9 transferable microsatellite markers in a cultured population of Stephanolepis cirrhifer 

位点 等位基因数 观测杂合度 期望杂合度 多态信息含量 P 值 

TM-55 5 0.361 0.586 0.748 0.349 

TM-68 6 0.430 0.466 0.429 0.000* 

TM-74 11 0.718 0.772 0.625 0.475 

TM-89 7 0.583 0.637 0.558 0.533 

TM-94 9 0.644 0.792 0.467 0.026* 

TM-97 7 0.285 0.344 0.327 0.553 

TM-106 8 0.504 0.572 0.583 0.263 

TM-121 9 0.753 0.787 0.697 0.031* 

TM-130 4 0.446 0.513 0.369 0.482 

注: *表示差异显著, Hardy-Weinberg 平衡检验经 Bonferroni 法校正(P<0.05) 

 
基本原理, 它指出“在没有外界因素干扰的情况下, 

群体的基因型频率在世代间保持恒定”。在水产动

物群体遗传学研究中 , 微卫星标记偏离 Hardy- 

Weinberg 平衡的现象较为常见[26-27]。突变、自然选

择、非随机交配、遗传漂变和基因流等因素都可能

导致偏离 Hardy-Weinberg 平衡。在绿鳍马面鲀野生

群体中, 7 个微卫星标记偏离 Hardy-Weinberg 平衡

且均表现为杂合子缺失 (heterozygote deficiency), 

其原因可能是野生群体在这 7 个位点受到了自然选

择作用, 这些位点可能与适应环境能力有关。此外, 

华伦德效应、存在无效等位基因以及近亲交配也是

导致杂合子缺失的重要原因[28]。为全面、准确地掌

握绿鳍马面鲀群体遗传多样性水平, 研究者应综合

利用微卫星标记和线粒体 DNA 等多种类型的标记

开展相关研究。 

分子标记的多态信息含量、等位基因数以及杂合

度是评价遗传多样性最重要的参数。根据 BOTSTEIN

等[29]提出的分类标准, 本研究开发的 30 个微卫星标

记中有 26 个位点表现为高度多态性, 这些位点将为

绿鳍马面鲀群体遗传学研究提供丰富的遗传信息 ; 

此外, 等位基因数≥5 的位点有 29 个, 表明这些位

点具有较高的多态性, 实验所用野生绿鳍马面鲀群

体遗传多样性较高。在徐亘博[14]和 AN 等[15-16]的研

究中, 也得到野生绿鳍马面鲀群体遗传多样性较高

的结果。此外, 本文与徐亘博[14]的研究采用的是聚丙

烯酰胺凝胶电泳方法对微卫星标记进行基因分型 , 

两项研究中的微卫星标记在野生群体中检测到的平

均等位基因数(8.5 和 4.36)显著低于 AN 等[15-16]研究

中相应的平均值(15.18 和 13.35), 其原因可能是 AN

等利用分辨率更高的毛细管电泳技术对微卫星标记
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进行基因分型, 可以检测出更多片段长度相近的扩

增产物[30]。基因杂合度可反映群体在多个基因上的

遗传变异及群体遗传多样性的丰富度, 杂合度越高, 

表明该群体的遗传变异越复杂[31]。微卫星标记的平

均观测杂合度为 0.685, 表明该绿鳍马面鲀野生群体

仍处于较高的遗传变异水平, 这一结果为未来开展

绿鳍马面鲀人工选育提供了一定理论依据。 

3.2  鲀绿鳍马面 微卫星标记的通用性分析 

由于微卫星侧翼序列在种间或属间具有一定保

守性, 因此开发通用性标记应用于近缘物种成为可

能。目前, 研究者已在多个水产动物中开展了微卫星

标记通用性研究。如: 吴仁协等[23]利用 SLAF-seq 技

术从黑棘鲷(Acanthopagrus Schlegelii)中开发了 49 个

高多态性的微卫星标记, 其中 43 个微卫星标记可在

其他 9种鲷科(Sparidae)鱼类中成功扩增; 张广明等[32]

对虾夷扇贝(Patinopecten yessoensis)EST-SSR 标记在

栉孔扇贝(Chlamys farreri)中的通用性进行了研究 , 

结果显示, 60 个位点中有 21 个可在栉孔扇贝中扩增

出特异性条带, 通用性比例为 35.00%。本研究中, 来

源于绿鳍马面鲀的微卫星标记在丝背细鳞鲀中的多

态率为 30.00%; 而在 AN 等[16]的研究中, 来源于绿

鳍马面鲀的微卫星标记在丝背细鳞鲀中的多态率为

60.00%(12/20)。不同研究中来源于绿鳍马面鲀的微

卫星标记在丝背细鳞鲀中通用性差异较大, 其原因

可能是用于检测的标记数量较少所致。分子标记的

跨物种扩增通用性反映了检测物种间的遗传分化程

度 , 亲缘关系越远的物种 , 种间分子标记的通用性

越差、扩增成功率越低。如利用兰州鲇 (Silurus 

Lanzhouensis)的微卫星标记在鲇形目 (Siluriformes)

和鲤形目(Cypriniformes)的 12 种鱼类中进行跨物种

通用性分析, 结果表明兰州鲇微卫星标记在近缘种

中都表现出一定的通用性 , 但随着亲缘关系变远 , 

其通用性降低[33]; 在巨蛎属牡蛎(Crassostrea)中, 从

长牡蛎(Crassostrea gigas)中开发的 EST-SNP 标记在

葡萄牙牡蛎(Crassostrea angulata)、熊本牡蛎(Cras-

sostrea sikamea)、香港巨牡蛎(Crassostrea hongkon-

gensis)和有明巨牡蛎(Crassostrea ariakensis)的通用

率分别为 93.6%、82.5%、67.4%和 67.1%, 这一结果

与巨蛎属牡蛎之间遗传距离的远近相一致[34]。除相

关物种间的亲缘关系远近外, 微卫星标记的来源也

会影响通用率的高低。相比于从基因组中开发的微

卫星标记(genomic SSR), 从基因转录区开发的 EST- 

SSR 标记侧翼序列更加保守, 引物在跨物种间扩增

的成功率更高[31]。 

4  结论 

本研究开发的 30 个微卫星标记可用于相关物种

的遗传多样性评价、系统进化分析和比较基因组作

图等研究。虽然本研究中绿鳍马面鲀的遗传多样性

相对较高, 但考虑到未来市场对野生种群的需求和

海洋生态环境变化对绿鳍马面鲀资源和种群结构的

影响, 保护绿鳍马面鲀野生资源仍任重道远。下一步, 

我们将结合简化基因组测序等技术对中国沿海多个

地理群体的绿鳍马面鲀开展群体遗传学分析, 以期

为制定科学的资源保护方案提供理论基础。 
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Abstract: In this study, microsatellite loci in the complete genome sequence of T. modestus (published in NCBI) 

were screened and verified in a wild population. The aim is to develop molecular markers for population genetics 

research and fully exploit the genomic resources of Thamnaconus modestus. Thirty highly polymorphic, novel mi-

crosatellite markers were identified in 85 selected loci. The number of alleles ranged from 4 to 16, with an average 

of 8.5. The observed heterozygosity ranged from 0.207 to 0.916, with an average of 0.685. The expected heterozy-

gosity ranged from 0.315 to 0.971, with an average of 0.756. The polymorphic information content ranged from 

0.301 to 0.898, with an average of 0.716. Of the 30 microsatellite loci identified, 26 (86.67%) were highly poly-

morphic, and 7 significantly deviated from the Hardy–Weinberg equilibrium after Bonferroni correction. The trans-

ferability of these polymorphic microsatellite markers was assessed in the closely related species Stephanolepis 

cirrhifer, in which 13 loci were successfully amplified, and 9 were found to be polymorphic. The microsatellite 

markers developed in this study can be used in genetic diversity analysis, QTL mapping, and phylogenic studies of 

T. modestus and related species. 
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