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摘要    利用 12 个微卫星标记对北海(BH)、陵水(LS)、硇洲(NZ)、徐闻(XW)和三亚(SY) 5 个军曹

鱼(Rachycentron canadum)养殖群体进行遗传多样性分析。结果显示，12 对微卫星引物在 5 个军曹

鱼养殖群体中共检测到 129 个等位基因。各养殖群体的平均等位基因数为 3.833~6.750，平均有效

等位基因数为 2.284~3.645，平均观测杂合度和平均期望杂合度分别为 0.481~0.635 和 0.533~0.681，
平均多态信息含量为 0.463~0.630；哈迪-温伯格平衡检测结果显示，各群体在多个微卫星位点上均

显著偏离平衡(P<0.05)；军曹鱼养殖群体间的遗传分化指数(Fst)为 0.055~0.150，遗传距离(D)为
0.240~0.635，其中，BH 和 NZ 的 Fst 最大(0.150)，D 最远(0.635)；AMOVA 分析表明，军曹鱼养殖

群体的 84%遗传变异来自于个体之间；基于 Nei´s 遗传距离构建的 UPGMA 系统进化树显示，BH
和 SY 聚为一支，LS 和 XW 聚为一支，两支聚为一支后与 NZ 聚为一支。研究结果将为军曹鱼种

质资源保护和改良等提供科学的数据参考。 
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军曹鱼(Rachycentron canadum)，是一种暖水性远

洋洄游鱼类，广泛分布于地中海、大西洋和印度–太平

洋 (东太平洋除外 )的热带或亚热带海域 (麦贤杰等 , 
2005)。因其肉质细嫩，味道鲜美且无肌间刺，生长

速度快等优点，已成为最具养殖潜力的海水鱼之一

(李刘冬等, 2002; Nazar et al, 2013)。20 世纪 80 年代

末到 90 年代初，台湾最先开始军曹鱼人工养殖，并

突破了军曹鱼的人工育苗等技术(Liao et al, 2004; 

Zhou et al, 2006)。1996 年，广东、海南等地开始了

军曹鱼海上网箱养殖，随后，叶富良等(2002)成功完

成军曹鱼的全人工繁育，军曹鱼逐渐成为广东、海南

等地重要的海水养殖对象。2017 年，我国军曹鱼养

殖总产量为 43657 t，比 2016 年产量增加了 17.78%，

在全国海水养殖鱼类中，军曹鱼产量位居第 7 (农业

农村部渔业渔政管理局, 2018)。现有军曹鱼种质资源

的保护和遗传改良工作，对促进我国军曹鱼养殖业健
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康快速发展具有重要意义。 
微卫星标记(Microsatellite)是继限制性酶切片段

长度多态性(RFLP)之后的第二代遗传标记。由于其在

真核生物基因组中分布广泛，遵循孟德尔分离、呈共

显性遗传等优点，而被广泛应用在遗传连锁图谱构

建、亲缘关系鉴定和种群遗传学等领域(Dewoody et al, 
2000; 孙效文等, 2008)。微卫星标记在鱼类遗传多样

性研究中被广泛应用(张小谷等, 2006)，其在军曹鱼

群体遗传结构方面的研究也有诸多报道。国外学者曾

利用微卫星标记对波斯湾和阿曼海 (Aliabadi et al, 
2008)、泰国湾(Phinchongsakuldit et al, 2013)、美国东

海岸(Darden et al, 2014)、阿拉伯海和孟加拉湾(Divya 
et al, 2019)等地军曹鱼野生群体的遗传多样性和遗传

结构进行了分析。结果表明，在天然水域中军曹鱼群

体具有较高的遗传多样性。刘丽等(2008)、王中铎等

(2010)分别对中国南海湛江海域野生军曹鱼群体和海

南、广东和福建的军曹鱼养殖群体进行遗传多样性分

析。结果显示，军曹鱼养殖群体与天然群体遗传结构

特征基本一致，均具有较高遗传多样性水平。 
为进一步做好军曹鱼的选育工作，本研究选取广

东、广西、海南的 5 个军曹鱼养殖群体为研究对象，

利用 12 个多态性微卫星标记开展群体遗传多样性分

析，旨在阐明军曹鱼养殖群体遗传结构现状，为军曹

鱼良种选育、种质资源保存和利用等提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料来源 

军 曹 鱼 养 殖 群 体 样 品 包 括 北 海 养 殖 群 体 (BH)  
30 尾、陵水养殖群体(LS) 30 尾、硇洲养殖群体(NZ)  
30 尾、徐闻养殖群体(XW) 20 尾和三亚养殖群体(SY) 
64 尾，共计 174 尾。将各群体的所有个体运回广东

海洋大学东海岛养殖基地进行养殖和保种，通过剪取

少量军曹鱼尾鳍，保存在 95%的乙醇中，于–40℃储

存，用于基因组 DNA 提取。 

1.2  实验方法 

1.2.1  基因组DNA的提取     实验采用Mamiatis等

(1985)的“酚–氯仿”法提取军曹鱼基因组DNA，用

1.5%的琼脂糖凝胶电泳检测，并利用微量核酸分析仪

测定其浓度，–40℃保存备用。 
1.2.2  微卫星引物的筛选    军曹鱼微卫星引物参

考 Renshaw 等(2005)，共 35 对，由生工生物工程(上
海)股份有限公司合成。以 SY 的 48 尾军曹鱼基因组

DNA 为模板进行扩增，扩增产物采用 8%非变形聚丙

烯酰胺凝胶电泳检测和硝酸银染液染色观察，根据条

带情况共筛选出 12 对多态性引物。 
1.2.3  多态性微卫星引物扩增和分型检测    在初

筛的 12 对微卫星引物的正向引物 5′端进行 M13 尾巴

修 饰 (5′-AGGGTTTTCCCAGTCACG-3′ 或 5′-GAGC-
GGATAACAATTTCACAC-3′) ， 并 合 成 相 同 序 列 的

M13 通用引物(5′端用 FAM 或 HEX 荧光基团标记)。以

2 个军曹鱼基因组 DNA 为模板优化 PCR 扩增条件，参

照 Schuelke (2000)三引物法对 174 个军曹鱼基因组

DNA 进行 PCR 扩增。PCR 反应体系为 20 μl：10 × PCR 
Buffer 2.5 μl，dNTP (10 mmol/L) 0.5 μl，Taq 酶(5 U/μl) 
0.5 μl (RR001Q，TaKaRa)，M13 正向引物(10 umol/L) 
0.1 μl，反向引物(10 umol/L) 0.6 μl，M13 通用引物

(10 μmol/L) 0.6 μl，DNA 模板(10~50 ng) 1 μl，无菌

去离子水 14.2 μl。PCR 扩增程序：94℃变性 4 min；

94℃变性 30 s，引物各自退火温度下复性 30 s，72℃
延伸 30 s，27 个循环；72℃延伸 8 min。PCR 产物经检

测后，根据条带情况，将产量高且特异性强的 PCR 产

物送至广州天一辉远基因科技有限公司进行基因分型。 

1.3  数据统计及分析 

等位基因数(Na)、有效等位基因数(Ne)、Shannon
指数(H)、基因流(Nm)、近交系数(Fis)、遗传距离(D)
和遗传相似度(I)采用 PopGene3.2 软件完成；运用

Cervus 3.0.7 软件(Kalinowski et al, 2007)计算微卫星

标记观测杂合度(Ho)、期望杂合度(He)和多态信息含

量(PIC)等遗传学参数；Genepop version 4.0.7 软件进行

哈迪温伯格(Hardy-Weinberg, HWE)检测；FSTAT 软件

计 算 军 曹 鱼 群 体 的 遗 传 分 化 指 数 (Fst) ； 采 用

ARLEQUIN3.1 软件对各军曹鱼群体分子方差分析

(AMOVA)。并基于 Nei´s 遗传距离和非加权配对算术

平均法(Unweighted pair group method with arithmetic 
mean，UPGMA)，使用 MEGA6 软件构建群体间的系

统进化树。 

2  结果 

2.1  位点多态性和群体遗传多样性 

根据聚丙烯酰胺凝胶和硝酸银染色后的条带图，

最终筛选出12对微卫星引物用于本研究(表1)，群体

PCR扩增产物经检测后送往广州天一辉远基因科技

有限公司进行基因分型。12个微卫星位点的多态性参

数的统计结果见表2。12对微卫星在5个军曹鱼养殖群

体中共检测到129个等位基因，其中，Rca1-D08位点

的等位基因数最多(Na=16)，Rca1B-A10和Rca1B-D09
位点最少(Na=6)；观测杂合度(Ho)为0.218~0.805， 
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表 1  12 个微卫星位点信息 
Tab.1  Information of 12 microsatellite loci in this study 

位点 
Loci 

核心序列 
Repeat motif 

引物序列(5′~3′) 
Primer sequence 

退火温度 
Annealing  

temperature(℃)

荧光标记
Marker 

Rca1-A04 (CA)9(CACT)4 F: CACGCACATGCACTACTTTAACC 
R: GCTGTTGATGTGGCGAAGCAAC 

64 FAM 

Rca1B-A10 (GTT)6 F: GCAGCCCAATGCTAACAAGCC 
R: CATGTAGTCAAGCGAGCCACG 

62 FAM 

Rca1B-C06 (GATA)29 F: CCAGCATATCTCCTCTCAAGA 
R: GGCTTGAACTTAACTACAGCTCCT 

60 HEX 

Rca1B-D09 (GT)9(CTGT)2(CT)2(GT)2 F: CAGCCTGCTTAGCCTATCA 
R: GAAGGATGGACCACTTGTGAC 

58 FAM 

Rca1B-D10 (CTAT)15 F: GCAACTGCCTCCACCAATCA 
R: CATGTGCATCGAAAGACAGAGA 

64 HEX 

Rca1B-E08A (CA)3GA(CA)5A(CA)16 F: CATATCAAGTCAATATCACAGACC 
R: CCACGGAATAGCAGACTTTCTC 

62 FAM 

Rca1-C04 (GT)17 F: GACATCAAGTGGCACTTTG 
R: CACTAAACTTGTTCCTCCTG 

60 HEX 

Rca1-D08 (CA)10 F: GCTTGACTCCAGCTCAAAC 
R: CACAAGGACGAGCCTCCA 

62 FAM 

Rca1-E05 (CA)20(CGCA)4(CA)7(CGCA)4 F: GCAGTCGAGACGTGACTGAACGA 
R: CGTGGAGCTGCTCTGCAGGA 

62 HEX 

Rca1-F10 (CA)2CG(CA)12CG(CA)4 F: CCGTTCTGTACAGACGTGAAC 
R: GCCTGTTGCTGTTTCCTGTCA 

62 FAM 

Rca1-G05 (GT)17 F: GGGCTGTCTGCTGGCTGTAA 
R: GCATCTGTGTCCTGGTGAGAGTC 

62 FAM 

Rca1-H09 (GATA)31 F: CATGTTATTCTCCAACTCATGG 
R: GTGTATCCGCATACTTTCAG 

62 FAM 

 
表 2  12 个位点上的遗传多样性参数 

Tab.2  Genetic diversity indices of 12 microsatellite loci in five cultured population 

位点 
Loci 

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 

Shannon 
指数 H 

多态信息 
含量 PIC 

基因流 
Nm 

近交系数
Fis 

Rca1-A04 9 2.921 0.437 0.660 1.262 0.593 0.900 0.197 
Rca1B-A10 6 2.051 0.586 0.514 0.950 0.459 2.485 –0.234 
Rca1B-C06 14 4.860 0.690 0.797 1.829 0.766 1.105 –0.026 
Rca1B-D09 6 2.120 0.462 0.530 0.919 0.451 4.384 0.111 
Rca1B-D10 13 6.274 0.741 0.844 2.070 0.823 1.702 –0.043 
Rca1B-E08A 7 2.259 0.385 0.559 1.054 0.509 0.812 0.160 
Rca1-C04 13 6.255 0.632 0.843 2.143 0.826 1.110 0.112 
Rca1-D08 16 5.414 0.672 0.818 2.081 0.800 2.519 0.090 
Rca1-E05 10 2.580 0.218 0.614 1.342 0.583 0.626 0.475 
Rca1-F10 15 5.065 0.667 0.805 1.896 0.777 2.474 0.061 
Rca1-G05 9 4.425 0.534 0.776 1.724 0.747 1.583 0.240 
Rca1-H09 11 4.056 0.805 0.756 1.640 0.717 1.950 –0.200 
平均值 Mean 10.75 4.023 0.569 0.710 1.576 0.671 1.419 0.068 

 
平均值为 0.569，期望杂合度(He)为 0.514~0.844，平

均值为 0.710；多态信息含量(PIC)为 0.451~0.826，平

均值为 0.671；12 个位点在 5 个军曹鱼养殖群体中的

近交系数(Fis)范围为–0.234~0.475。 
表 3 是 5 个军曹鱼养殖群体在 12 个位点上的遗

传多样性参数。其中，5 个养殖群体的平均等位基因
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数依次为 6.167、4.167、3.833、6.083 和 6.750；平均

有效等位基因数依次为 3.253、2.525、2.284、3.578
和 3.645；平均期望杂合度依次为 0.611、0.541、0.533、

0.664 和 0.681；平均观测杂合度依次为 0.519、0.575、

0.481、0.558 和 0.635；平均多态信息含量依次为

0.568、0.474、0.463、0.605 和 0.630。 
 

表 3  5 个军曹鱼养殖群体在 12 个位点的遗传多样性参数 
Tab.3  Genetic diversity indices of 12 microsatellite loci in different cultured population 

群体
Population 

位点 
Loci 

等位基因数
Na 

有效等位 
基因 Ne 

观测杂合度
Ho 

期望杂合度
He 

多态信息 
含量 PIC 

近交系数 
Fis 

HWE 平衡
P 

北海 BH Rca1-A04 5  2.659 0.367 0.634 0.587 0.412  0** 
 Rca1B-A10 3  1.439 0.367 0.310 0.268 –0.202  0.634  
 Rca1B-C06 6  2.105 0.500 0.534 0.497 0.048 0.034* 
 Rca1B-D09 3  1.653 0.433 0.402 0.347 –0.097  1.000  
 Rca1B-D10 8  3.742 0.700 0.745 0.691 0.045 0.215 
 Rca1B-E08A 3  1.144 0.133 0.128 0.121 –0.057  1.000  
 Rca1-C04 7  4.675 0.667 0.799 0.754 0.152 0.003** 
 Rca1-D08 10  5.422 0.733 0.829 0.792 0.101 0.382 
 Rca1-E05 6  3.422 0.433 0.720 0.653 0.388 0.007** 
 Rca1-F10 10  5.070 0.600 0.816 0.777 0.253 0** 
 Rca1-G05 8  5.357 0.700 0.827 0.788 0.139  0.090 
 Rca1-H09 5  2.350 0.600 0.584 0.539 –0.045 0.678 
 平均值 Mean 6.167 3.253 0.519 0.611 0.568 0.095   

陵水 LS Rca1-A04 4  2.128 0.400 0.539 0.421 0.245  0.020* 
 Rca1B-A10 3  1.653 0.500 0.402 0.347 –0.266 0.392  
 Rca1B-C06 3  1.867 0.467 0.472 0.419 –0.005 0.121 
 Rca1B-D09 2  1.897 0.433 0.481 0.361 0.083  0.703  
 Rca1B-D10 4  3.340 1.000 0.712 0.646 –0.427  0** 
 Rca1B-E08A 3  2.651 0.367 0.633 0.544 0.411  0.001** 
 Rca1-C04 3  1.753 0.567 0.437 0.371 –0.320 0.207 
 Rca1-D08 10  4.800 0.733 0.805 0.765 0.074 0.001** 
 Rca1-E05 2  1.105 0.100 0.097 0.090 –0.053 1.000  
 Rca1-F10 7  3.719 0.933 0.736 0.682 –0.277 0.003** 
 Rca1-G05 3  1.779 0.467 0.445 0.367 –0.066  0.012* 
 Rca1-H09 6  3.615 0.933 0.736 0.679 –0.290  0.015* 
 平均值 Mean 4.167 2.525 0.575 0.541 0.474 –0.074    

硇洲 NZ Rca1-A04 2  1.069 0.000 0.066 0.062 1.000  0.017* 
 Rca1B-A10 2  1.684 0.567 0.413 0.324 –0.395  0.066 
 Rca1B-C06 6  2.394 0.533 0.592 0.540 0.084  0.002** 
 Rca1B-D09 3  2.253 0.500 0.566 0.469 0.101 0.142  
 Rca1B-D10 3  2.133 0.533 0.540 0.421 –0.004  0.020* 
 Rca1B-E08A 4  3.279 0.567 0.707 0.647 0.185 0** 
 Rca1-C04 5  2.521 0.567 0.614 0.543 0.061 0** 
 Rca1-D08 7  2.332 0.533 0.581 0.548 0.066  0.089  
 Rca1-E05 3  1.732 0.233 0.430 0.357 0.448  0** 
 Rca1-F10 4  2.844 0.667 0.659 0.581 –0.028  0.722  
 Rca1-G05 3  2.182 0.167 0.551 0.460 0.692  0**  
 Rca1-H09 4  2.985 0.900 0.676 0.603 –0.353  0.154 
 平均值 Mean 3.833  2.284 0.481 0.533 0.463 0.155   
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续表 

群体
Population 

位点 
Loci 

等位基因数
Na 

有效等位 
基因 Ne 

观测杂合度
Ho 

期望杂合度
He 

多态信息 
含量 PIC 

近交系数 
Fis 

HWE 平衡
P 

徐闻 XW Rca1-A04 5  2.640 0.600 0.637 0.562 0.034  0.003** 
 Rca1B-A10 3  1.515 0.300 0.349 0.314 0.118 0.320  
 Rca1B-C06 9  5.882 0.900 0.851 0.808 –0.084  0.243 
 Rca1B-D09 4  2.447 0.400 0.606 0.524 0.324 0.071 
 Rca1B-D10 8  5.517 0.800 0.840 0.795 0.023 0.002** 
 Rca1B-E08A 2  1.835 0.400 0.467 0.351 0.121 0.633 
 Rca1-C04 10  5.333 0.550 0.833 0.790 0.323  0** 
 Rca1-D08 9  5.839 0.750 0.850 0.807 0.095  0.187 
 Rca1-E05 6  2.031 0.250 0.521 0.473 0.507  0.004** 
 Rca1-F10 8  5.000 0.700 0.821 0.774 0.125  0.182 
 Rca1-G05 5  2.817 0.450 0.662 0.598 0.302  0.001** 
 Rca1-H09 4  2.078 0.600 0.532 0.468 –0.157 0.134 
 平均值 Mean 6.083  3.578 0.558 0.664 0.605 0.144    

三亚 SY Rca1-A04 5  2.940 0.641 0.665 0.591 0.029  0** 
 Rca1B-A10 6  2.704 0.828 0.635 0.559 –0.314  0** 
 Rca1B-C06 9  5.149 0.891 0.812 0.777 –0.105  0.708 
 Rca1B-D09 5  2.103 0.492 0.529 0.430 0.062 0.002** 
 Rca1B-D10 8  5.425 0.719 0.822 0.793 0.119 0.003** 
 Rca1B-E08A 4  1.534 0.422 0.351 0.298 –0.211  0** 
 Rca1-C04 9  5.133 0.703 0.812 0.780 0.127 0** 
 Rca1-D08 7  3.801 0.656 0.743 0.693 0.110 0.033*  
 Rca1-E05 4  2.009 0.156 0.506 0.469 0.689 0** 
 Rca1-F10 7  3.398 0.563 0.711 0.651 0.203 0** 
 Rca1-G05 7  5.330 0.688 0.819 0.787 0.154 0** 
 Rca1-H09 10  4.212 0.859 0.769 0.730 –0.127 0.633 
 平均值 Mean 6.750  3.645 0.635 0.681 0.630 0.061    

注：*为显著偏离 HWE 平衡，P<0.05；**为极显著偏离 HWE 平衡，P<0.01 
Note: * indicated significant deviation from HWE balance, P<0.05; ** indicated significantly deviated from HWE balance, 

P<0.01 
 

2.2  军曹鱼养殖群体间的遗传分化 

5 个军曹鱼养殖群体间的 Fst 有显著差异(P<0.05) 
(表 4)。Fst 的值在 0.055~0.150 之间，表明群体间遗

传分化程度为中等。其中，BH 和 NZ 的 Fst 值最大为 
 

表 4  5 个军曹鱼群体两两间的遗传分化指数(Fst) 
Tab.4  Genetic differentiation index (Fst) between two 

population of R. canadum 

 
北海 
BH 

陵水 
LS 

硇洲 
NZ 

徐闻 
XW 

三亚
SY 

北海 BH ***     

陵水 LS 0.126* ***    

硇洲 NZ 0.150* 0.145* ***   

徐闻 XW 0.074* 0.078* 0.102* ***  

三亚 SY 0.058* 0.084* 0.131* 0.055* *** 

注：*表明差异显著(P<0.05) 
Note: * indicated significant difference (P<0.05) 

0.150，说明这 2 个群体间存在中等程度偏上的遗传

分化。AMOVA 分析表明(表 5)，在 5 个军曹鱼养殖

群体中，84%的变异来自于群体内个体之间，只有

16%的变异来自群体之间。 
5 个军曹鱼养殖群体间的遗传相似度(I)和遗传距

离(D)如表 6 所示，I 为 0.530~0.787，D 为 0.240~0.635。

根据 Nei´s 遗传距离构建的 UPGMA 系统进化树，如

图 1 所示，BH 和 SY 聚为一支，LS 和 XW 聚为一支，

两支聚为一支后又和 NZ 聚为一支。 

3  讨论 

遗传多样性研究可为水产动物种质资源的保存

及遗传改良等提供理论依据(崔朝霞等, 2011)。Na、Ne、

Ho 和 He 等参数可以反映群体遗传多样性大小，在一

定范围内，各参数数值越高，说明群体的基因丰富度

越高，其遗传多样性也越高；反之，参数数值越低，

则基因丰富度和遗传多样性越低(叶香尘等 , 2019;  
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表 5  5 个军曹鱼养殖群体的 AMOVA 分析 
Tab.5  AMOVA analysis in the five cultured population of R. canadum 

变异来源 
Source of variation 

自由度 
df 

平方和 
Sum of squares

方差组分 
Variance 

components 

变异比例 
Percentage of 

variation 

P 值 
P value 

群体间 Among populations 4 206.138 0.721 16 0.001 
群体内 Within population 343 1271.747 3.708 84 0.001 
总和 Total 347 1477.885 4.429   

 
表 6  5 个军曹鱼养殖群体的遗传相似度和遗传距离 

Tab.6  Genetic identity and genetic distance of  
5 cultured population of cobia 

 北海 
BH 

陵水 
LS 

硇洲 
NZ 

徐闻 
XW 

三亚 
SY 

北海 BH *** 0.468 0.635 0.297 0.240
陵水 LS 0.626 *** 0.460 0.273 0.313
硇洲 NZ 0.530 0.631 *** 0.367 0.571
徐闻 XW 0.743 0.761 0.687 *** 0.260
三亚 SY 0.787 0.731 0.565 0.771 *** 

注：对角线以上为遗传距离，对角线以下为遗传相似度 
Note: Genetic distance is above diagonal, genetic identity 

is below diagonal 
 

 
 

图 1  基于 Nei´s 遗传距离构建的 5 个军曹鱼 
群体的 UPGMA 系统进化树 

Fig.1  UPGMA dendrogram of five population of cobia 
based on Nei´s genetic distance 

 
司飞等, 2017)。本研究中，5个军曹鱼养殖群体的平

均等位基因数为3.833~6.750，平均有效等位基因数为

2.284~3.645，平均观测杂合度为0.481~0.635，平均期

望杂合度为0.533~0.681，各参数平均值均小于王中铎

等(2010)和刘丽等(2008)对养殖群体和野生群体的研

究结果。在选取的12个位点中，Ho>He的位点，BH和

SY各有4个、NZ有3个，XW和LS各有2个，除LS的Fis

为–0.0741外，其他4个养殖群体的Fis均为正值。结果

表明，5个军曹鱼养殖群体的遗传多样性低于王中铎

等(2010)和刘丽等(2008)的研究群体，但仍具有较高

的遗传多样性，其中，SY遗传多样性最高；5个养殖

群体在12个微卫星位点上存在杂合子缺失或过剩、无

效等位基因的现象。养殖群体遗传多样性的降低可能

与近10年军曹鱼的人工选育有关，经过多代的人工选

择、近亲交配等，导致军曹鱼养殖群体的遗传多样性

呈现不同程度的降低，这与马冬梅等(2018)和樊佳佳

等(2019)对华南鲤(Cyprinus carpio rubrofuscus)和大

口黑鲈(Micropterus salmoides)不同世代选育群体的

研究结果相似。 
哈迪温伯格检测结果表明，BH、XW、LS、NZ、

SY 分别有 5、5、7、7 和 10 个微卫星位点偏离了哈

迪温伯格平衡。平衡偏离可能是受近亲交配等因素影

响，军曹鱼养殖群体的基因频率发生了较大的变化。

连续多代的人工选育，导致军曹鱼选育群体中纯合子

的增加，杂合子的缺失，使其养殖群体遗传结构的稳

定性遭到破坏。 
Fst 是 反 应 群 体 间 遗 传 分 化 程 度 的 重 要 参 数   

(陈锦豪等, 2019)。在本研究中，军曹鱼养殖群体间

的 Fst 值介于 0.055~0.150 之间，根据 Wright(1978)对
Fst 的划分，除了 BH 和 NZ (Fst=0.150)，其他群体间

均 存 在 中 等 程 度 的 遗 传 分 化 (0.150 ≥ Fst ≥ 0.05) 。

AMOVA 分析结果显示，84%的变异来自于群体内个

体之间，只有 16%的变异来自群体之间。由于人为因

素等条件的影响，5 个军曹鱼养殖群体多数具有中等

程度的遗传分化，与王中铎等(2010)的研究群体相比，

群体分化程度变大。 
遗传距离(D)和遗传相似度(I)可以用来衡量群体

间的遗传关系(宋炜等, 2017; 崔蕾等, 2012)。本研究

中，SY 和 BH 间的 D 最小(0.240)，I 最大(0.787)，亲

缘关系最近；NZ 和 BH 间的 D 最大(0.635)，I 最小

(0.530)，亲缘关系最远。基于 Nei´s 遗传距离采用

UPMGA 法对 5 个军曹鱼群体进行聚类分析，结果显

示，BH 和 SY 聚为一支，LS 和 XW 聚为一支，两支

聚为一支后又和 NZ 聚为一支。 
结果表明，5 个军曹鱼养殖群体多数呈中等程度

遗传分化，并存在着不同程度的杂合子缺失等现象，

与王中铎等(2010)的研究结果相比，5 个养殖群体的

遗传多样性有不同程度的降低，但并未产生显著性差

异，且群体间分化程度较之前加大，各群体仍具有较

高的遗传多样性。尽管如此，在军曹鱼人工选育过程

中仍需通过引进外来亲本、收集野生群体等手段扩大

亲本群体数量(王军等, 2018)，并辅以科学的选育技
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术，以确保军曹鱼在人工选育多代后，仍保持较高的

遗传多样性，这对军曹鱼种业发展及健康养殖具有重

要意义。 
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Genetic Diversity in Five Cultured Population of Cobia  
(Rachycentron canadum) Using Microsatellite Markers 

LI Weiqiang1, CHEN Gang1①
, MA Qian1①, HUANG Jiansheng1, SHI Gang1,  

PAN Chuanhao1, ZHOU Hui1, XIE Ruitao1,2, ZHANG Jiandong1, TANG Baogui1 
(1. Fisheries College of Guangdong Ocean University, Zhanjiang  524088;  

2. Guangdong Hengxing Group Co., Ltd., Zhanjiang  524000) 

Abstract    Cobia, Rachycentron canadum, the only species in the family Rachycentridae, is a 
candidate for cage culture in tropical and subtropical waters. Taiwan was the first to cage cobia in the 
early 1990s, and culturing of cobia has also been developed in Southeast Asia and other areas. 
Understanding the genetic diversity of cultured populations is important for the sustainable development 
and management of aquaculture. In the present study, 12 polymorphic microsatellite loci were selected to 
investigate and assess genetic diversity in five cultured populations of cobia from Beihai (BH), Lingshui 
(LS), Naozhou (NZ), Xuwen (XW), and Sanya (SY). As a result, 129 alleles were detected in the five 
populations. The mean number of alleles was between 3.833 and 6.750, the mean number of effective 
alleles ranged from 2.284 to 3.645, the mean of observed heterozygosity and expected heterozygosity was 
between 0.481 and 0.635, and 0.533 and 0.681, respectively, and the mean polymorphism information 
content ranged from 0.463 to 0.630. The population deviated significantly from a Hardy-Weinberg 
equilibrium at multiple microsatellite loci (P<0.05). Analysis of genetic differentiation indicated that the 
Fst range was from 0.055 to 0.150 and the genetic distance (D) range was from 0.240 to 0.635. BH and 
NZ had the highest Fst (0.150) and the highest D (0.635). The results of an analysis of molecular variance 
showed that 84% of the genetic variations were within cultured populations, and 16% were among 
cultured populations. A phylogenetic analysis using the unweighted pair group method with arithmetic 
mean and based on Nei’s genetic distance showed that one cluster comprising BH and SY, and the other 
cluster comprising LS and XW formed a branch, which was then clustered with NZ. These results provide 
data for further protection and improvement of the germplasm resources of cobia. 
Key words    Rachycentron canadum; Culture population; Microsatellite; Genetic diversity 
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