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摘要    为研究我国凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei)商业苗种的遗传多样性特征，于河北、山东、

广东、海南等地采集了 6 个有代表性的凡纳滨对虾品牌苗种，分别命名为黄骅 R、东营 M、广州 P、
广州 Z、海南 S 和海南 Z，以 8 个微卫星标记检测其遗传多样性。结果显示，6 个品牌的凡纳滨对

虾在 8 个位点呈现不同程度的多态性，其平均等位基因数(Na)、期望杂合度(He)、观测杂合度(Ho)
和多态信息含量(PIC)分别为 4.5~9.5、0.516~0.733、0.346~0.550 和 0.472~0.700，各品牌遗传多样性

丰富程度从高到低分别为黄骅 R>广州 Z>广州 P>海南 Z>东营 M>海南 S。哈迪–温伯格平衡(HWE)
检验显示，4.17% (2/48)的检测结果表现为显著的偏离(0.01<P<0.05)，58.33% (28/48)表现为极显著

偏离(P<0.01)。分子变异方差分析(AMOVA)发现，12%的变异来自品牌间，24%的变异来自品牌内

个体间，其余 64%的变异均来自所有品牌个体。UPGMA 聚类分析结果显示，6 个品牌的凡纳滨对

虾聚为 2 个明显的分支，广州 P 和广州 Z 聚为一支，东营 M、黄骅 R、海南 Z 和海南 S 聚为一支。

主成分分析(PCA)结果显示，各品牌凡纳滨对虾无法单独进行聚类。本研究初步分析了当前国内养

殖凡纳滨对虾的遗传背景，实验结果可为凡纳滨对虾良种选育提供数据支撑。 
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凡纳滨对虾 (Litopenaeus vannamei)原产地主要 为中、南美的秘鲁北部至墨西哥太平洋沿岸，尤其以



102 渔   业   科   学   进   展 第 41 卷 

 

厄瓜多尔沿岸分布最为密集(王兴强等, 2004)。凡纳

滨对虾为世界三大养殖对虾之一(张伟权, 1990)，其

产量约占全球对虾产量的 70%(张龙等, 2019)，具有

成活率高、食性广、生长快、适应能力强等优点。凡

纳滨对虾于 1988 年从美国引入，之后迅速在全国范

围内普及(于洋, 2014; 唐扬等, 2018)，成为我国海水

养殖动物中养殖发展最快的一个种类 (马春艳等 , 
2011)。目前，我国已成为世界上凡纳滨对虾养殖产

量最高的国家(颉晓勇等, 2008; 童馨等, 2009)。 
随着我国凡纳滨对虾市场需求量的增大，对虾苗

种培育方式也出现了转变。目前，在集约化苗种培育

技术已达峰值的背景下，有些育苗场为了进一步降低

成本，种虾不经选育，长期近交繁殖，随着养殖产量

的增大，随之而来的问题也越来越多。最大的问题莫

过于养殖对虾遗传多样性下降，加之外来亲本得不到

更新，国内养殖对虾出现了种质退化、病害暴发频繁

的现象。从长远角度来看，查清我国凡纳滨对虾遗传

背景，对进一步培育优良品种和促进可持续健康养殖

具有重要指导意义。 
分子标记目前已广泛运用于水产动物育种中(张琼

等, 2011; 孙苗苗等, 2017; 王军等, 2018)，其中，又以

微卫星(Microsatellite或Simple Sequence Repeats)分子

标记应用最为普遍。微卫星标记是2~6个碱基为核心

的短串联重复序列，重复单位的重复次数在个体间呈

高度变异性且数量丰富，分布于生物体整个基因组中

(Tautz, 1989; Schlötterer et al, 1992)。微卫星标记具有

多态性高、重复性好、操作简单、共显性遗传等优

点，被广泛用于对虾群体遗传多样性分析(Bringmann 
et al, 1996; Postlethwait et al, 1998; 张天时等, 2005; 
曾地刚等, 2008)。本研究利用8个扩增稳定的微卫星

位点，对国内6个商业品牌凡纳滨对虾苗种进行遗传

多样性分析，初步分析当前国内养殖凡纳滨对虾的

遗传背景，为凡纳滨对虾优良品种的选育提供基础

数据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

选用我国有代表性的 6 个品牌凡纳滨对虾商业

苗种[平均体长为(49.73±1.53) mm，平均体重为(1.41± 
0.11) g]，分别命名为黄骅 R、海南 Z、海南 S、广州

Z、广州 P 和东营 M。每个品牌取 30 尾个体进行肌

肉组织 DNA 提取，共计 180 尾凡纳滨对虾个体。 

1.2  实验方法 

采用天根海洋动物组织 DNA 提取试剂盒进行肌

肉组织 DNA 提取，利用紫外分光光度计(BioImaging 
ystems, UVP)进行 DNA 浓度测量，并根据测量结果

将 DNA 稀释至 50 ng/μl。将稀释得到的 DNA 利用   
8 个微卫星位点进行 PCR 扩增。PCR 反应体系：总

体积为 20 μl，其中，模板 DNA 1.5 μl，(Vazyme) 2 × 
Taq Master Mix (Dye Plus) 10 μl，正向和反向引物   
(10 mmol/L)各 0.8 μl，灭菌超纯水 6.9 μl。PCR 反应程

序：95℃预变性 3 min；95℃变性 30 s；72℃退火 30 s，
72℃延伸 30 s，共 30 个循环；72℃延伸 5 min；4℃
保存。PCR 产物微卫星分型于生工生物工程(上海)股
份有限公司，利用 ABI 3730XL 测序仪完成，所用微

卫星位点及其引物信息见表 1。 

1.3  数据处理 

对 6 个品牌凡纳滨对虾商业苗种进行哈迪–温伯

格平衡(Hardy-Weinberg equilibrium, HWE)检测和遗

传多样性分析。利用 GENEPOP version 3.4 软件进行

HWE 检验，得到精确 P 值(PH-W)。通过 Cervus 3.0 计

算各位点的等位基因数目(Number of alleles, Na)，观

测杂合度(Observed heterozygosities, Ho)、期望杂合度

(Expected heterozygosities, He)、8 个微卫星位点的多态

信息含量(Polymorphism information content, PIC)和无

效等位基因频率[Null alleles frequency, F(Null)]。利用

GenAlEx 6.51软件计算 6个品牌凡纳滨对虾在各位点

的香农多样性指数(Shannon's diversity index)、8 个位

点每个品牌特有等位基因(Private alleles)平均值、各

品牌间的遗传分化程度和基因流(包括总的 FST 值以

及两两品牌间的 FST 值)；分子变异方差分析(Analysis 
of molecular variance, AMOVA)，估测遗传变异在品牌

内和品牌间的分配情况；6 个品牌间 Nei’s 无偏遗传

距离、遗传相似性系数、品牌间遗传距离矩阵、个体

间遗传距离矩阵；利用品牌间和个体间遗传距离矩阵

进行主成分分析(Principal coordinate analysis, PCA)。
利用 NTSYSpc 2.1 软件按照遗传一致度进行 6 个品牌

凡纳滨对虾 UPGMA 聚类。 

2  结果 

2.1  6 个商业品牌凡纳滨对虾苗种遗传多样性分析 

6 个品牌凡纳滨对虾商业苗种的遗传多样性参数

见表 2 和图 1。在 8 个微卫星位点中，6 个品牌凡纳

滨对虾总等位基因数为 36~76 个，最大为黄骅 R，最

小为东营 M。各品牌平均等位基因数为 4.5~9.5 个。 
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表 1  8 个微卫星位点信息 
Tab.1  The information of 8 microsatellites loci 

位点 
Loci 

引物序列(5′~3′)及荧光类型 
Primer sequences (5′~3′) and the  
fluorescence labeling of primers 

退火温度 
Annealing temperature (℃) 

产物片段范围 
Amplified fragment size (bp)

F：HEX-GGCACACTGTTTAGTCCTCG TUMXLv7.121 
R：CGAACAGAATGGCAGAGGAG 

58 194~244 

F：TAMRA-GACCAAAGGATATTGGCTCG TUMXLv9.90 
R：GTAATCAGGAGATGGTCCGC 

58 282~292 

F：6-FAM-GGCTGTGTTTGCGGTGTAGTTTM1103 
R：TCATACGATAATGGCATAGAAGG 

55 376~391 

F：ROX-CACCAAAACGAACGAAACG TUMXLv9.103 
R：GGATAAAAACGAATTGTATACCG 

58 199~393 

F：6-FAM-GATCATTCGCCCCTCTTTTT Lv12 
R：ATCTACGGTTCGAGAGCAGA 

55 125~134 

F：HEX-CGAAGAGATTTATCCAGGG TUMXLv10.33 
R：CGTGCATTATTATCCTTTCC 

56 252~324 

F：ROX-GGACTCACACTTCTGGTTC TUMXLv8.256 
R：GGCTGCACCTTGTAAGTC 

55 150~163 

F：TAMRA-CCATGGCTTTCCTCTTCTTTC TUMXLv7.56 
R：AGGTAGGGAAGTCGTGAGGG 

62 311~490 

 
黄骅 R 平均每个微卫星位点存在 1.625 个特有等位基

因，在所有品牌中最多。东营 M 平均每个位点存在

0.125 个特有等位基因，为各品牌中最少。8 个微卫

星位点的多态信息含量(PIC)值为 0.343~0.925，最高

为 TuMXLv7.56 位点，最低为 M1103 位点，除 M1103
位点外，其他 7 个微卫星位点 PIC 都大于 0.5。黄骅 R、

广州 Z 和海南 Z 的香农多样性指数较高，其他 3 个品

牌较低。8 个微卫星位点的无效等位基因频率范围为

0.031~0.403，5 个位点存在无效等位基因。8 个微卫

星位点分别对 6 个品牌凡纳滨对虾进行了 48 次 HWE
检验。其中，4.17%(2/48)的检测结果表现为显著的偏

离 (0.01<P<0.05)，58.33%(28/48)表现为极显著偏离

(P<0.01)，其余的 37.5%(18/48)符合 HWE (P>0.05)。 

2.2  6 个商业品牌凡纳滨对虾的遗传分化 

分子变异方差分析(AMOVA)发现，仅有12%的遗

传变异来自品牌间，24%来自品牌内个体间，其余64%
的变异均来自所有品牌个体，这表明遗传变异主要存

在于个体间(表3)。 
6 个品牌凡纳滨对虾商业苗种的 F 统计量分别为

0.359 (FIT)，0.273 (FIS)，0.118 (FST)。两两品牌间的

值 FST 在 0.034 和 0.111 之间，均<0.15(表 4)，且明显

的分成两部分。其中，小于 0.05 的为 4 组，占全部

15 组的 26.67%，没有出现遗传分化(FST<0.05)；介于

0.05 和 0.15 之间的为 11 组，占全部 15 组的 73.33%，

为中等程度分化(0.05<FST<0.15)。另外，从基因流分

布情况来看，两两群体间 Nm>1，范围为 1.806~7.027 
(表 4)。 

2.3  6 个商业品牌凡纳滨对虾的遗传聚类 

从表 5 可以看出，东营 M 和海南 Z 品牌间的遗

传距离最近(0.128)，遗传相似性系数最大(0.880)，亲

缘关系最近；广州 P 和海南 S 品牌间的遗传距离最远

(0.549)，遗传相似性系数最小(0.578)，亲缘关系最远。

由图 2 可以看出，6 个品牌的凡纳滨对虾聚为 2 个明

显的分支，广州 P 和广州 Z 聚为一支，东营 M、黄

骅 R、海南 Z 和海南 S 聚为一支。 

2.4  6 个商业品牌凡纳滨对虾遗传关系主成分分析 

主成分分析(PCA)结果显示(图 3)，6 个品牌凡纳

滨对虾商业苗种产生了明显的遗传歧化。其中，广州

P 和广州 Z 最为聚集，其次为东营 M 和海南 Z，之后

为黄骅 R 和海南 S，主成分 1 (Coord.1)和主成分 2 
(Coord.2)共解释了总遗传变异的 71.22%。在个体水

平上，主成分 1 (Coord.1)和主成分 2 (Coord.2)共解

释了总遗传变异的 20.05%。从图 3 可知，6 个品牌

的 180 尾凡纳滨对虾个体聚集较为集中，其中，广州

P、广州 Z 和黄骅 R 3 个品牌的凡纳滨对虾交集最

大。同时，每个品牌的凡纳滨对虾个体无法单独聚为

一类。 



104 渔   业   科   学   进   展 第 41 卷 

 

表 2  6 个品牌凡纳滨对虾在 8 个微卫星位点中的遗传多样性参数 
Tab.2  Genetic diversity indices of 8 microsatellite loci of L. vannamei from 6 brands 

位点 Loci  
品牌 

Brands 
参数

Indices TuMXLv
8.256 M1103 TuMXLv

7.121 
TuMXLv

9.90 Lv12 TuMXLv
9.103 

TuMXLv
7.56 

TuMXLv
10.33 

Na 5 5 4 8 9 10 12 7 
Ne 2.590 2.187 3.209 4.775 5.279 4.986 6.977 4.235 
I 1.195 1.109 1.261 1.731 1.839 1.870 2.176 1.619 

Ho 0.233 0.533 0.733 0.567 0.600 0.600 0.867 0.200 
He 0.614 0.543 0.688 0.791 0.811 0.799 0.857 0.764 

广州 P 

PH-W 0 0.090 0.570 0 0.270 0 0 0 
Na 6 5 5 8 7 15 16 7 
Ne 2.667 1.933 2.857 4.523 4.327 8.219 9.677 3.082 
I 1.278 0.873 1.288 1.742 1.630 2.409 2.451 1.433 

Ho 0.267 0.533 0.500 0.433 0.433 0.633 0.867 0.133 
He 0.625 0.483 0.650 0.779 0.769 0.878 0.897 0.676 

广州 Z 

PH-W 0 1.000 0.040 0 0 0 0 0 
Na 6 5 6 11 6 12 10 7 
Ne 2.795 1.421 3.020 4.986 2.975 5.863 7.087 4.337 
I 1.321 0.649 1.361 1.920 1.316 2.013 2.087 1.653 

Ho 0.267 0.300 0.867 0.800 0.633 0.700 0.833 0.533 
He 0.642 0.296 0.669 0.799 0.664 0.829 0.859 0.769 

海南 Z 

PH-W 0 0.140 0.370 0 0 0 0.440 0.130 
Na 3 2 5 7 5 4 8 2 
Ne 1.665 1.514 2.643 4.433 2.242 3.141 4.412 1.342 
I 0.642 0.523 1.235 1.680 1.093 1.231 1.647 0.423 

Ho 0.467 0.233 0.633 0.767 0.133 0.400 0.700 0.233 
He 0.399 0.339 0.622 0.774 0.554 0.682 0.773 0.255 

东营 M 

PH-W 0.750 0.090 0.980 0.170 0 0.010 0.520 0.640 
Na 8 3 6 11 10 12 15 11 
Ne 3.066 1.439 3.346 8.108 5.573 5.769 11.842 3.364 
I 1.525 0.532 1.393 2.231 1.942 2.060 2.569 1.622 

Ho 0.433 0.300 0.700 0.800 0.467 0.333 0.633 0.333 
He 0.674 0.305 0.701 0.877 0.821 0.827 0.916 0.703 

黄骅 R 

PH-W 0 0.990 0.140 0.620 0 0 0 0 
Na 6 2 5 4 3 4 7 7 
Ne 2.927 1.142 2.296 2.353 1.106 3.025 4.412 3.015 
I 1.291 0.245 1.028 1.002 0.230 1.212 1.624 1.359 

Ho 0.300 0.133 0.333 0.433 0.033 0.467 0.700 0.367 
He 0.658 0.124 0.564 0.575 0.096 0.669 0.773 0.668 

海南 S 

PH-W 0 0.700 0 0.100 0 0 0 0 
 

3  讨论 

微卫星分子标记在种内有高度的遗传变异，是群

体遗传分化分析的有效标记(孙效文等, 2008)。微卫

星分子标记广泛分布于基因组中，数量众多，容易检

测，在分子辅助育种和物种多样性检测等方面被广泛

应用(张丽娟等, 2014)。群体的遗传多样性来源于物

种适应复杂环境和生存进化(Li et al, 2016)，其主要表

现在等位基因数的丰富和均匀程度、遗传杂合度的大

小、多态信息含量的高低 3 个方面(Beardmore et al, 
1997; 王鹤等, 2016)。研究发现，等位基因越丰富，

遗传杂合度数值越大，多态信息含量越高，则群体遗 



第 5 期 方振朋等: 基于微卫星分子标记的凡纳滨对虾商业苗种遗传多样性分析 105 

 

 
 

图 1  6 个品牌凡纳滨对虾商业苗种遗传多样性参数均值(8 个微卫星位点) 
Fig. 1  Mean value of genetic diversity parameters of L. vannamei from 6 brands (8 microsatellite loci) 

 
表 3  6 个品牌凡纳滨对虾分子变异方差分析 

Tab.3  Analysis of molecular variances (AMOVA) of microsatellites in 6 brands of L. vannamei 

变异 
Source of variation 

自由度 
df 

总方差 
Sum of squares 

变异组分 
Variance components

占总变异的百分比 
Percentage of variation 

固定系数 
Fixation indices

P 

品牌间 
Among brands 

5 124.825 0.359 12% 0.118 0.001

品牌内个体间 
Among individuals 

174 594.033 0.732 24% 0.273 0.001

所有个体间 
Within individuals 

180 351.000 1.950 64% 0.359 0.001

总计 Total 359 1069.858 3.041 100%   

 
表 4  6 个品牌凡纳滨对虾 FST值(下三角)与 Nm值(上三角) 

Tab. 4  Pair-wise FST (below the diagonal) and Nm (above 
the diagonal) between six brands of L. vannamei 

 广州 P 广州 Z 海南 Z 东营 M 黄骅 R 海南 S

广州 P 1 7.027 4.175 2.061 4.995 1.806

广州 Z 0.034 1 4.015 2.657 6.108 1.988

海南 Z 0.056 0.059 1 5.146 5.231 3.205

东营 M 0.059 0.086 0.046 1  2.093

黄骅 R 0.108 0.039 0.046 0.085 1 3.394

海南 S 0.086 0.111 0.072 0.107 0.069 1 

 
表 5  6 个品牌凡纳滨对虾遗传相似性系数 

(下三角)与遗传距离(上三角) 
Tab.5  Genetic similarity coefficient (below the diagonal) 

and genetic distance (above the diagonal) of  
six brands’ L. vannamei 

 广州 P 广州 Z 海南 Z 东营 M 黄骅 R 海南 S

广州 P 1 0.172 0.314 0.510 0.286 0.549

广州 Z 0.842 1 0.317 0.359 0.212 0.447

海南 Z 0.730 0.729 1 0.128 0.241 0.222

东营 M 0.601 0.698 0.880 1 0.366 0.318

黄骅 R 0.751 0.809 0.786 0.694 1 0.206

海南 S 0.578 0.639 0.801 0.728 0.814 1 

 
 

图 2  根据遗传一致度构建的 UPGMA 树 
Fig. 2  UPGMA dendrogram based on genetic identity  

of L. vannamei from 6 brands 
 

传变异更高，更能应对环境变化，也更能产生优质的

种质资源(Eschenroeder et al, 2016)。 
关于凡纳滨对虾微卫星标记开发和筛选的工作

已有大量报道 (Meehan, et al, 2003; 马宁等 , 2013;   
杨铭等, 2017)。本研究从实验室发表过的文章(李东宇

等, 2016)中筛选出 8 个扩增稳定的微卫星位点，分析

了 6 个国内品牌的凡纳滨对虾商业苗种的遗传多样

性、遗传结构和亲缘关系。结果显示，87.5% (7/8)的
位点平均多态信息含量 (PIC)都在 0.5 以上。根据

Botstein 等(1980)提出的衡量标准，当 PIC>0.5 时，意

味着该位点为高度多态位点，这也说明本研究所引用

的微卫星标记的多态性较高。基因杂合度是衡量群体 
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图 3  6 个品牌凡纳滨对虾主成分分析 
Fig. 3  Principal coordinate analysis (PCA) for L. vannamei from six brands 

 
遗传变异水平的理想参数(王日芳等, 2017)，8 个微卫

星位点中的观测杂合度(Ho)平均为 0.486，期望杂合

度(He)平均为 0.745，观测杂合度小于期望杂合度，

也从一个侧面说明了国内商业苗种凡纳滨对虾出现

了杂合子缺失、纯合子过剩的情况。在进行微卫星分

型的 8 个位点中，有 5 个(62.5%)位点显著偏离 HWE 
(P<0.05)。产生该结果的原因：一方面为实验对虾纯

合子过剩、杂合子缺失；另一方面为水产动物生物结

构较为简单，从而导致的遗传变异度也较高。因此，

造成微卫星位点在同一物种不同个体中发生碱基形

态和数目的变异，无法扩增正确的等位基因，扩增的

无效等位 基 因会导致 分 型结果显 著 偏离 HWE    
(舒妙安等, 2011; 宋忠魁等, 2013)。亲缘关系的远近

可以用遗传距离来反映(陈子桂等, 2016; 刘洪涛等, 
2018)。在本研究中，遗传距离最大的 2 个品牌是广

州 P 和海南 S，遗传距离最小的 2 个品牌是东营 M 和

海南 Z，并且针对个体的遗传关系主成分分析(PCA)
表明，6 个品牌的凡纳滨对虾无法依照每个品牌单独

聚集，品牌间亲缘关系较为接近。这种结果表明，当

前国内不同品牌的凡纳滨对虾来源存在一定的相似

性，也可能是二代、三代苗种导致部分品牌对虾出现

近交情况，使其亲缘关系逐渐接近。 
种苗处于对虾产业链上游，其质量对养殖成败起

关键作用(黄小帅等, 2019)。本研究所分析的 6 个品

牌凡纳滨对虾商业苗种中，黄骅 R 与广州 Z 具有较

高的遗传多样性，不同品牌的商业苗种间的遗传特征

存在一定差异。在当前凡纳滨对虾养殖规模不断扩大

的情况下，研究遗传因素与养殖生产性能之间的关联

尤为重要，只有充分掌握对虾群体的遗传背景，才能

合理利用杂交优势进行良种选育。 
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Genetic Diversity Analysis of Domestic Commercial Brands Seedlings of 
Litopenaeus vannamei Based on Microsatellite Molecular Markers 
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Abstract    To clarify the genetic diversity characteristics of domestic commercial brand seedlings of 
Litopenaeus vannamei, six domestic commercial brands of L. vannamei, namely, Huanghua R, Dongying 
M, Guangzhou P, Guangzhou Z, Hainan S, and Hainan Z, were collected from Hebei, Shandong, 
Guangdong, and Hainan Province. Their genetic diversity was detected using eight microsatellite markers. 
The results showed that the average allele number (Na), expected heterozygosity (He), observed 
heterozygosity (Ho), and polymorphic information content (PIC) were 4.5~9.5, 0.516~0.733, 0.346~0.550, 
and 0.472~0.700, respectively. The genetic diversity of the six brands ranged from high to low: Huanghua 
R > Guangzhou Z > Guangzhou P > Hainan Z >Dongying M > Hainan S, and 48 Hardy-Weinberg 
equilibrium tests were conducted on the 6 brands of L. vannamei using 8 microsatellite loci. It was 
observed that, 4.17% (2/48) showed significant deviation (0.01<P<0.05) and 58.33% (28/48) showed 
extremely significant deviation (P<0.01). Molecular variance analysis (AMOVA) showed that 12% of the 
variance was from the brand, 24% was from the individual within the brand, and the remaining 64% was 
from all individual brands. UPGMA clustering map showed that each brand of L. vannamei could not 
cluster independently. The analysis showed that the six brands of L. vannamei clustered into two distinct 
branches, Guangzhou P and Guangzhou Z clustered into one branch, and Dongying M, Huanghua R, 
Hainan Z, and Hainan S clustered into another branch. PCA results showed that each brand of          
L. vannamei could not cluster independently. This study preliminarily analyzed the genetic background of 
L. vannamei cultured in China. The experimental results can provide data to support the breeding of 
improved varieties of L. vannamei.  
Key words    Pacific white shrimp Litopenaeus vannamei; Commercial seedling; Microsatellite; 
Genetic diversity 

 
                            

① Corresponding author: MENG Xianhong, E-mail: mengxianhong@ysfri.ac.cn 


