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棘头梅童鱼七个野生群体遗传多样性的微卫星分析
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摘要：为研究中国沿海地区棘头梅童鱼群体的遗传多样性，利用微卫星标记技术，采用
9对微卫星引物对中国连云港(LYG)、大丰(DF)、崇明(CM)、舟山(ZS)、温州(WZ)、宁德
(ND)、厦门(XM)棘头梅童鱼7个野生群体的遗传多样性和遗传结构进行了分析。结果显
示，实验检测到63个等位基因，各位点等位基因数为3~13个，有效等位基因数为
1.7510~8.0317；各位点的观测杂合度 (H o )为 0.3596~0.7854，期望杂合度 (H e )为
0.4300~0.8780；多态信息含量(PIC)为0.3604~0.8631，其中有2个位点表现为中度多态
(0.25<PIC<0.5)，7个位点表现为高度多态(PIC>0.5)，具有较丰富的遗传多样性水平。
Hardy-Weinber平衡分析显示，7个群体的大部分位点未偏离平衡。基于群体间Nei氏标准
遗传距离构建的7个野生群体UPGMA系统进化树结果显示，ND和WZ群体遗传关系最
近，ZS和WZ群体遗传关系最远，WZ和ND聚为一支，但总体上没有显著的遗传分化。
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棘头梅童鱼(Collichthys lucidus Richardson)属
鲈形目(Perciformes)，石首鱼科(Sciaenidae)，梅童

鱼属(Collichthys)，是我国近海常见的底栖性小型

经济鱼类，主要分布在黄海和东海，以东海产量

最大，终年可以捕获，盛期为5—7月的繁殖季节，

在长江口其历史产量曾达每年200 t[1-4]。棘头梅童

鱼为短距离洄游的浅海鱼类，喜栖息在河口咸

淡水交汇处，生长速度快，适温、适盐范围广，

肉质细嫩而鲜美，为沿海居民喜食的高档水产

品之一，具有较高的经济价值[5-8]。

微卫星 (microsa te l l i tes)即简单序列重复

(simple sequence repeats, SSR)，是指广泛分布于真

核生物基因组中，由1~6个核苷酸为单位的一类

简单串联重复序列 [9]。由于微卫星DNA具有丰富

多态性、遵循孟德尔遗传定律、引物具有通用

性、共显性遗传、结果稳定可靠、基因组中含

量丰富且随机分布等特点，在种群遗传分化研

究、亲子鉴定、基因链锁分析、遗传图谱构

建、遗传多样性保护、进化及生态学研究等领

域得到了广泛应用 [10-11]。在海洋鱼类及水产养殖

研究领域，微卫星标记的开发及其在分子标记

辅助育种方面的应用也日趋广泛 [12-14]。本实验利

用微卫星标记技术，深入研究棘头梅童鱼不同

地理群体的遗传结构，遗传变异来源，以期为

合理保护和利用棘头梅童鱼资源提供可靠的理

论基础。

1    材料与方法

1.1    实验材料

棘头梅童鱼样品为2013年9—11月采集于江

苏连云港 (LYG)、江苏大丰 (DF)、上海崇明
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(CM)、浙江舟山(ZS)、浙江温州(WZ)、福建宁德

(ND)、福建厦门(XM)的7个野生群体(图1)。采集

地点、采样时间及样品数量见表1。各群体个体

体质量分布在10.5~33.1 g，雌雄分布均匀。样品

采集后于95%乙醇中保存，运回实验室即取样提

取DNA于–20 °C保存备用。

1.2    基因组DNA的提取

取背部肌肉约100 mg，使用海洋动物组织

基因组DNA提取试剂盒 (天根生化科技有限公

司，北京)提取总DNA。

1.3    微卫星扩增

所用引物为本实验室 [7]和Sun等 [15]开发的棘

头梅童鱼微卫星引物(表2)，由上海杰李生物技

术有限公司合成。PCR反应体系为12.5 μL，内含

10×PCR Buffer (Mg2+ plus) 1.3 μL, dNTP (2.5 mmol/L)
1 μL，rTaq DNA聚合酶(5 U/μL) 0.2 μL，上下游

引物(10 μmol/L)各0.5 μL，模板DNA 0.5 μL，加

双蒸水至总体积为12.5 μL。PCR反应程序为94 °C
预变性5 min；94 °C变性30 s，退火50 s (温度见

表2)，72 °C延伸50 s，35个循环；最后72 °C充分

延伸7 min。扩增产物采用6%的非变性聚丙烯酰

胺凝胶电泳进行检测(图2)。

1.4    数据统计及分析

将微卫星标记电泳图谱中的每一条DNA带

作为该基因座上的一个等位基因，确定个体基

 
图 1    棘头梅童鱼采样地点示意图

Fig. 1    Sampling sites of C. lucidus
LYG: Lianyungang; DF: Dafeng; CM: Chongming; ZS: Zhoushan; WZ:
Wenzhou; ND: Ningde; XM: Xiamen

表 1    棘头梅童鱼的采集样品数

Tab. 1    The number of C. lucudus in each location

群体

population
样品数量/尾

number
取样地点

location
取样时间

sampling time

连云港　LYG 30 江苏连云

港
2013-10

大丰　DF 30 江苏大丰 2013-11

崇明　CM 30 上海崇明 2013-09

舟山　ZS 28 浙江舟山 2013-09

温州　WZ 29 浙江温州 2013-11

宁德　ND 32 福建宁德 2013-10

厦门　XM 30 福建厦门 2013-11

表 2    九对微卫星引物及其退火温度

Tab. 2    Nine pairs of microsatellite marker sequence and annealing temperature

位点

locus
重复片段

repeat motif
引物序列(5′-3′)

primer sequence (5′-3′)
退火温度/°C

annealing temperature
片段大小/bp

allele size
引物来源

source of primers

CL2 (HQ843049) (TCTG)4
F: GGAGAGGTGAGTCCTGCTTTGAAGA
R: TACCCCCCCCTCTTCCAGTGATTTA

58 257~268 [7]

CL3 (HQ843050) (TG)5
F: ACAGACTCTTTTCACAGTGTTTTG
R: CTTCATTTTTTTTACAACTTTCAG

48 124~134 [7]

CL10 (HQ843057) (TG)6
F: AAGGGTGTATGGTGAAGGGAGGG
R: GAAAGACCCGACTCGTGACCG

57 261~276 [7]

CL13 (HQ843060) (CAT)6···(ATC)5
F: TGAGGAGCAACAAAACAATAAAA
R: TTACTTCACTCCGAGGCAAATAC

52 165~176 [7]

CL15 (HQ843062) (GGAT)10
F: GCTTAATGCGAGAATAGAATGC
R: CCAAAAAGTCACACTGTCACCT

54 163~175 [7]

CL17 (HQ843064) (AGGA)5···(AC)12
F: TAAAGGGAAAAGTGCGGAAATTGG
R: ATGAGGGTGGCGGTGGCAAT

55 244~266 [7]

CL18 (HQ843065) (AAC)4
F: TACTTGGTCAAAACTACAATAAAT
R: CAGAAGATAAGAGATGGCACAC

50 229~241 [7]

CL23 (GW670618) (CCT)5
F: TCATCAGAACCAGCCTCT
R: CACATCCTCTTACCTCCTATCT

54 226~238 [15]

CL27 (JF502239) (CA)10
F: AGCCGTGAAGTTGATGAC
R: ATCCTGACATTGTGAGACTAG

52 222~234 [15]
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因型。用Popgene 1.32进行数据统计分析，计算

7个群体各微卫星位点的等位基因数(Na)、有效

等位基因数(Ne)、观测杂合度(Ho)、期望杂合度

(He)、遗传相似系数(I)、群体间遗传距离(Ds)和
Hardy-Weinberg遗传偏离指数(D)等。用PIC-Calc
软件计算多态信息含量(PIC)。在MEGA 5.1软件

中基于Nei氏遗传距离构建UPMGA进化树。利用

Arlequin 3.1软件中的AMOVA方法分析7个群体的

遗传变异，计算遗传分化系数FST来评价两两群

体间的遗传差异，通过1000次重复抽样来检验两

两群体间FST的显著性，使用Nm=(1–FST)/(4FST)
计算两两群体间的基因流。

2    结果

2.1    群体遗传多样性分析

9对微卫星引物在7个野生群体中共检测到

63个等位基因，多数集中在100~300 bp。各位点

等位基因数为3~13个，平均每个座位上的等位基

因数为7个，各位点均表现出多态性。CL10位点

Na、Ne等最低；CL17在群体中扩增到的等位基

因数最多，为13个，有效等位基因数为8.0317，

期望杂合度及多态信息含量均最高(表3)。各个

群体平均Ho和He分别为0.5626~0.7006和0.5462~

0.6680(表4)。

2.2    Hardy-Weinberg平衡分析

利用Popgen软件计算，经Hardy-Weinberg平

衡的卡方检验发现，在7个群体9个多态微卫星位

点的63个组合中大部分未偏离平衡状态(P>0.05)。

LYG和ND群体有4个位点偏离平衡，CM群体有

2个位点偏离平衡，DF、ZS和WZ群体有1个位点

偏离平衡(P<0.05) (表3)。

 
图 2    部分微卫星聚丙烯酰氨凝胶电泳图谱

“M”表示Marker，“LYG1-30，DF1-30”分别表示连云港、大丰群体的1-30个体，“CL18”表示位点18

Fig. 2    Part of SSR polyacrylamide gel electrophoretogram of seven C. lucidus populations
“M” means Marker. LYG: Lianyungang; DF: Dafeng; “CL18”: locus 18

表 3    九个微卫星位点在七个棘头梅童鱼群体中的

遗传信息

Tab. 3    The genetic information of nine microsatellites in
seven populations of C. lucidus

位点

locus
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

多态信息

含量

PIC

CL2 7 4.9816 0.6537 0.8012 0.7687

CL3 7 4.6591 0.5473 0.7873 0.7563

CL10 3 1.7510 0.3596 0.4300 0.3604

CL13 6 3.3329 0.6507 0.7016 0.6495

CL15 10 6.9733 0.7833 0.8587 0.8404

CL17 13 8.0317 0.6686 0.8780 0.8631

CL18 6 3.9929 0.5931 0.7514 0.7077

CL23 4 2.0530 0.5320 0.5142 0.4045

CL27 7 4.4107 0.7854 0.7752 0.7416
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表 4    七个棘头梅童鱼群体在9个位点的遗传信息

Tab. 4    The genetic information of seven populations of C. lucidus of nine loci

群体

population
指标

index

位点　locus
平均值

averageCL2 CL3 CL10 CL13 CL15 CL17 CL18 CL23 CL27

LYG Na 5 4 3 4 10 7 5 2 4 4.89

Ne 3.0769 2.1717 2.1759 2.9364 4.6512 5.2562 3.5857 1.9912 2.9801 3.2028

Ho 0.7000 0.4286 0.7931 0.6000 0.8667 0.5172 0.9000 0.5333 0.9667 0.7006

He 0.6864 0.5494 0.5499 0.6706 0.7983 0.8240 0.7333 0.5062 0.6757 0.6660

P 0.1034 0.0369 0.0336 0.6576 0.5569 0.0000 0.5230 0.7653 0.0002

DF Na 6 7 3 3 6 7 4 2 5 4.78

Ne 3.5714 3.7966 2.1978 1.8349 3.5363 4.2056 3.2599 1.9382 2.8080 3.0165

Ho 0.6667 0.5714 0.4000 0.6000 0.8333 0.7000 0.5714 0.6071 0.6897 0.6266

He 0.7322 0.7500 0.5542 0.4627 0.7294 0.7751 0.7058 0.4929 0.6552 0.6508

P 0.7038 0.0062 0.2850 0.3329 0.9540 0.1110 0.5273 0.2109 0.3953

CM Na 3 4 3 4 10 11 4 2 5 5.11

Ne 2.5181 3.7461 1.8740 2.0999 4.6391 6.8774 2.9950 1.8899 2.7481 3.2653

Ho 0.4815 0.5172 0.3704 0.5862 0.7500 0.7407 0.6000 0.4828 0.7667 0.5884

He 0.6143 0.7459 0.4752 0.5330 0.7987 0.8707 0.6774 0.4791 0.6469 0.6490

P 0.2680 0.0055 0.3739 0.9689 0.0000 0.2479 0.3739 0.9668 0.0760

ZS Na 3 7 3 6 10 13 6 3 5 6.22

Ne 2.1703 4.3575 1.8349 2.7314 5.9858 9.6667 4.0825 2.0740 2.0285 3.8813

Ho 0.3793 0.6552 0.3667 0.7667 0.8276 0.8276 0.7586 0.6667 0.6071 0.6506

He 0.5487 0.7840 0.4627 0.6446 0.8475 0.9123 0.7683 0.5276 0.5162 0.6680

P 0.0014 0.0007 0.3329 0.7487 0.6713 0.3199 0.4669 0.3558 0.2478

WZ Na 7 4 3 3 5 7 4 2 7 4.67

Ne 4.6875 1.9846 1.2237 2.1403 3.0361 3.0981 2.1161 1.9459 5.7692 2.8891

Ho 0.7000 0.6000 0.1667 0.4667 0.7586 0.7000 0.5357 0.4333 0.8333 0.5771

He 0.8000 0.5045 0.1859 0.5418 0.6824 0.6887 0.5370 0.4944 0.8407 0.5861

P 0.3500 0.3595 0.0114 0.3151 0.9031 0.1670 0.3669 0.4913 0.5500

ND Na 5 4 3 3 7 9 4 3 6 4.89

Ne 4.4263 2.8939 1.3029 2.8526 3.2941 7.3469 1.8565 2.3591 3.7344 3.3408

Ho 0.7586 0.6333 0.1852 0.9333 0.6786 0.5333 0.4138 0.5333 0.8333 0.6114

He 0.7877 0.6655 0.2369 0.6605 0.7091 0.8785 0.4694 0.5859 0.7446 0.6376

P 0.0757 0.2833 0.0000 0.0004 0.0988 0.0000 0.1845 0.7807 0.0251

XM Na 5 5 3 3 5 5 4 4 5 4.25

Ne 3.8217 1.9034 1.2649 1.9846 3.0252 3.0367 1.8967 2.0999 3.4462 2.4303

Ho 0.8667 0.4074 0.2333 0.6000 0.7586 0.7856 0.3667 0.4828 0.7857 0.5626

He 0.7508 0.4836 0.2130 0.5045 0.6812 0.6518 0.4808 0.5330 0.7227 0.5462

P 0.2764 0.3532 0.9314 0.4207 0.2545 0.3597 0.1020 0.6225 0.1380
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2.3    群体间的遗传分化分析

利用Popgen 1.32软件得到了7个群体间的

Nei氏遗传距离Ds和遗传相似系数I (表5)。ZS和
WZ群体间的遗传距离最大，遗传相似系数最

小；WZ和ND群体间的遗传距离最小，遗传相似

系数最大。7个群体间的遗传相似系数为0.5675~
0.8281。根据Nei氏遗传距离采用UPMGA法对7个
群体进行聚类分析，WZ和ND先聚为一支，之后

与LYG、CM和XM聚为一支，最后与DF和ZS聚
为一大支(图3)。

AMOVA分析表明，7个群体间的两两遗传

分化系数FST介于0.079 33~0.237 34(表6)，群体间

的遗传分化达到了显著性水平(P<0.01)。其中，

LYG和CM群体间的FST最小 (0.079 33)，DF和

XM群体间的FST最大(0.237 34)。群体内和群体

间的遗传变异分析表明：在总遗传变异中，群

体间的遗传变异占15.10%，而群体内的遗传变异

占84.90% (表7)。

3    讨论

遗传多样性是指地球上所有生物所携带遗

传信息的总和，是生物多样性的重要组成部分。

遗传多样性是物种适应复杂多变的环境、维持

生存和进化的基础。一个物种的遗传变异越大，

其进化潜力就越大，对环境变化的适应能力也

就越大 [16-18]。对棘头梅童鱼的研究多集中在资源

评估、进化分析及人工繁殖等方面，在遗传多

样性及遗传分化等方面的研究仅郑德锋等[19]、赵

明等 [20]、林能锋等 [21]、殷丽娜 [12]和Song等 [22]分别

采用AFLP、线粒体COⅠ、线粒体控制区、微卫

星等为标记对中国沿海棘头梅童鱼群体遗传多

样性进行了报道。

表 5    棘头梅童鱼七个群体间的Nei氏遗传相似系数

(上三角)和遗传距离(下三角)

Tab. 5    The Nei’s genetic identity (above diagonal)
and genetic distance (below diagonal) between seven

populations of C. lucidus

群体

population
LYG DF CM ZS WZ ND XM

LYG – 0.6141 0.7918 0.6999 0.6411 0.6987 0.7240

DF 0.4876 – 0.6623 0.6599 0.7233 0.6416 0.6329

CM 0.2334 0.4120 – 0.7749 0.7084 0.7319 0.7773

ZS 0.3568 0.4157 0.2550 – 0.5675 0.6400 0.6346

WZ 0.4446 0.3239 0.3447 0.5665 – 0.8281 0.7411

ND 0.3586 0.4439 0.3122 0.4462 0.1886 – 0.7273

XM 0.3229 0.4575 0.2520 0.4547 0.2996 0.3184 –

表 6    七个棘头梅童鱼群体的遗传分化指数

Tab. 6    Genetic differentiation indices between seven
populations of C. lucidus

群体

population
LYG DF CM ZS WZ ND XM

LYG –

DF 0.150 71 –

CM 0.079 33 0.136 78 –

ZS 0.112 08 0.134 93 0.087 11 –

WZ 0.162 64 0.132 33 0.137 47 0.189 81 –

ND 0.119 32 0.146 84 0.108 05 0.140 21 0.086 86 –

XM 0.196 04 0.237 34 0.166 27 0.224 75 0.213 73 0.204 75* –

注：“*”表示差异显著(P<0.05)，P为遗传分化指数显著性检验值

Notes: “*” means extremely significant difference (P<0.05). P means
value  for  test  of  FST.  LYG:  Lianyungang;  DF:  Dafeng;  CM:
Chongming;ZS: Zhoushan; WZ: Wenzhou; ND: Ningde; XM: Xiamen

 
图 3    基于Nei氏遗传距离构建的七个

棘头梅童鱼群体的UPGMA聚类树图

Fig. 3    A UPGMA dendrogram of seven C. lucidus
populations based on Nei’s genetic distance

表 7    七个棘头梅童鱼群体的AMOVA分析

Tab. 7    Analysis on molecular variance (AMOVA) of
seven populations of C. lucidus

变异来源

source of
variation

自由度

df

平方和

sum of
squares

变异组分

variance
components

变异百分比/%
percentage variation

群体间

among
populations

6 201.431 0.511 58Va 15.10

群体内

within
populations

413 1188.100 2.876 76Vb 84.90

合计

total
419 1389.531 3.388 34
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微卫星位点的多态性可以用多态信息含量

(PIC)来衡量，通常多态信息含量能反映某个群

体遗传变异程度、位点多样性等，根据Botstein
等 [23]提出的划分标准：当PIC>0.5时，该位点为

高度多态；当0.25<PIC<0.5时，该位点为中度多

态；当PIC<0.25时，该位点为低度多态。本研究

中，7个群体中9个微卫星位点，其多态信息含量

PIC为 0 .3604~0 .8631。CL10和CL23位点的

0.25<PIC<0.5, 为中度多态，其余位点均为PIC>
0.5，为高度多态，高度多态位点占比77.8%。

基因杂合度(H)是指群体中某个位点上杂合

子的频率，反映群体的遗传变异程度，是衡量

群体遗传变异的最适参数 [24-25]。相对较高的突变

率 同 时 可 以 导 致 微 卫 星 位 点 多 态 信 息 含 量

(PIC)较高 [26]。因此，H和PIC都能反映群体内个

体遗传变异程度，数值越高说明遗传变异越大，

反之遗传变异越小。在本研究中，棘头梅童鱼

7个群体的平均观测杂合度 (Ho)分别为0.7006、
0.6266、 0.5884、 0.6506、 0.5771、 0.6114、
0.5626，平均期望杂合度 (H e )分别为 0.6660、
0.6508、 0.6490、 0.6680、 0.5861、 0.6376、
0.5462，7个群体的杂合度都比较高，具有较高

的遗传多样性水平。该结果与林能锋等[21]、殷丽

娜[12]认为棘头梅童鱼具有中等遗传多样性水平的

结果有一定差别。出现该差异性的原因可能与

所运用的微卫星位点不同、群体分布、样本总

数量等有关。

Hardy-Weinberg遗传偏离指数D主要反映

Ho和He之间的平衡关系，D值越接近0，基因型

的分布就越接近于平衡状态，D值大于0说明存

在杂合子过剩，D值小于0说明存在杂合子缺失

现象。杂合子过剩现象一般出现在研究对象为

亲本有限的相对小或封闭的群体产生奠基者效应

(founder effect)或瓶颈效应(bottleneck effect)从而导

致连锁不平衡的现象。杂合子缺失现象可能是

由于研究对象数量有限、近亲杂交或人为干扰等

因素导致稀有碱基缺失所致[27]。由Hardy-Weinberg
平衡定律可知，如果没有选择、突变和迁移等

情况的发生，一个大的随机交配群体内，等位

基因频率和基因型频率随世代的增加而保持不

变。本研究中9个多态微卫星位点在梅童鱼7个群

体中均没有偏离哈温平衡，说明7个群体受到外

来因素干扰较小，群体遗传结构尚处于比较稳

定状态中。

遗传距离是衡量群体间遗传关系的指标。

遗传距离越小，说明两群体间亲缘关系越近；

反之，亲缘关系越远。在本研究中，WZ和ND群

体间的遗传距离最小(0.1886)，遗传相似系数最

大(0.8281)，亲缘关系最近。ZS和WZ群体间的遗

传距离最大(0.5665)，遗传相似系数最小(0.5675)，
亲缘关系最远。基于Nei氏遗传距离采用UPMGA
法对7个群体进行聚类分析结果显示，WZ和ND
先聚为一支，之后与LYG、CM和XM聚为一支，

最后与DF和ZS聚为一大支。不同于郑德锋等 [28]

和赵明等[20]运用线粒体基因对棘头梅童鱼群体遗

传结构的研究，本研究结果没有显示出明显的

南北分化格局。棘头梅童鱼核基因研究结果与

线粒体南北两大群的研究结果不一致。在其他

海洋鱼类中，也存在线粒体与核基因遗传标记

研究结果不一致的现象。Gonzales等 [29]基于两种

分子标记得到沙丁鱼(Sardina pilchardus)两种不一

致的群体遗传结构，并认为这两种分子标记结

果可能反映沙丁鱼不同时期的进化情况，并相

互补充完整。任桂静[30]利用核基因微卫星标记分

析玉筋鱼(Ammodytes personatus)的群体遗传结构

与韩志强[31]线粒体控制区的分析结果相悖。由于

线粒体DNA母系遗传，有效群体数量是核基因

的1/4，更易受到选择压力影响，在检测由于近

期事件产生的遗传结构和小地理范围内群体间

的基因交流方面并不敏感，而核基因微卫星标

记具有可检测位点数量多、进化快、多态信息

含量高以及呈孟德尔式和共显性遗传等优点，

可以检测到种内微弱的遗传分化[32]。本研究与殷

丽娜[12]采用微卫星标记得到的结果也不同，可能

与所运用的微卫星标记位点、群体分布、样本

总数量差异等有关。

遗传分化指数FST是目前应用最广泛的一个

衡量群体间遗传分化程度的指标。当FST<0.05
时，说明群体间的遗传分化较弱；当0.05<FST<
0.15时，群体属于中等程度的遗传分化；当0.15<
FST<0.25时，群体间存在较大的遗传分化；FST>
0.25时，说明群体间分化极大 [33]。本研究中7个
群体的遗传分化指数在0.079 33~0.237 34(0.05<
FST<0.25)，说明棘头梅童鱼群体间存在中等程度

的遗传分化。AMOVA分析结果表明，遗传变异

主要来源于群体内个体之间(84.90%)，来源于群

体间的变异为15.10%。

棘头梅童鱼具有生长快、性成熟早、生命
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周期短、繁殖力强的特点，自20世纪60年代以

来，随着小黄鱼(Larimichthys ployactis)、大黄鱼

(Larimichthys crocea)等主要敌害鱼类和饵料竞争

对象资源的枯竭，使棘头梅童鱼获得了充分的

繁殖与生长，资源数量明显上升 [2]。由于其产量

高和肉质鲜美等特点，受到沿海居民的广泛喜

爱。本研究结果表明，棘头梅童鱼群体具有较

高的遗传多样性水平，群体受到外来因素干扰

较小，群体资源尚处于比较稳定状态中。在种

群结构上，中国沿海群体有一定程度的遗传分

化，但没有显著地改变遗传结构(FST=0.079 33~
0.237 34)。本研究将为棘头梅童鱼人工繁育、良

种选育提供理论依据。
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Abstract: In order to study the genetic diversity of Collichthys lucidus of Chinese coastal areas, microsatellite
markers were used to analyze genetic diversity of seven wild C. lucidus  populations (Lianyungang, Dafeng,
Chongming, Zhoushan, Wenzhou, Ningde, Xiamen). The results showed that the number of total alleles was 63 in
the seven populations by nine microsatellite loci, and the mean number of alleles of every locus was 3 to 13. The
average effect alleles ranged from 1.7510 to 8.0317. The average observed heterozygosity (Ho) ranged from 0.3596
to  0.7854,  and  the  average  expected  heterozygosity  (He)  ranged  from 0.4300  to  0.8780,  and  the  average
polymorphic information content (PIC)  ranged from 0.3604–0.8631. Among them, 2 loci showed moderate
polymorphic, 7 loci showed highly polymorphic. This showed that seven populations had high levels of genetic
diversity. Most loci did not deviate from Hardy-Weinberg equilibrium (P>0.05). The UPGMA phylogenetic tree of
the seven populations was constructed based on Nei's genetic distance. The result showed that the relationship
between WZ and ND was the closest while the relationship between ZS and WZ was the farthest, WZ and ND
clustered into one group, while there was no significant genetic differentiation as a whole.
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