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丛生盔形珊瑚转录组微卫星标记的
分离和鉴定

卢章旺，李福宇，廖婷馨，李立微，王　嫣*

（海南大学 海洋生物与水产学院，海南 海口 570228）

摘　要： 丛生盔形珊瑚是中国南海岛礁造礁珊瑚的代表性物种。根据其刺丝囊形态与线粒体基因组 CYTB-
ND2 基因间区插入/缺失（indel）的基因型，丛生盔形珊瑚可分为 S和 H两种形态型，且二者的遗传和生态表

型有明显的分化。本研究通过挖掘丛生盔形珊瑚编码蛋白的转录本序列的微卫星资源，分离和鉴定了 11个

在两种形态型中均能稳定而均衡扩增的 EST-SSR分子标记，并分别在一个 S群体（n = 16）和一个 H 群体（n =
31）中进行检测和验证。这 11个标记均呈现多态性，在 S群体，其等位基因数为 3～8个（平均 4.8±1.9个），观

测杂合度（HO）为 0.06～0.92 （0.55±0.26），期望杂合度（HE）为 0.24～0.83 （0.40±0.27）；在 H群体，其等位基因

数为 2～9个（4.5±2.1），观测杂合度（HO）为 0.17～1.00 （0.70±0.15），期望杂合度（HE）为 0.46～0.86 （0.62±
0.19）。仅一个位点（Gf-E24）因存在无效等位基因，在 H群体中偏离哈迪−温伯格平衡。

关键词： 丛生盔形珊瑚；EST-SSR；形态型；线粒体基因型；遗传分化

中图分类号： S917.4　　文献标志码： A　　　　　　　　文章编号： 1004-1729(2025)01-0025-08

Development of novel EST-SSR markers for the stony coral
Galaxea fascicularis

LU Zhangwang，LI Fuyu，LIAO Tingxin，LI Liwei，WANG Yan*

（School of Marine Biology and Fisheries, Hainan University, Haikou 570228, China）

Abstract：Galaxea fascicularis is a representative species of reef-building coral in the South China Sea. Based
on the nematocyst morphology and the indel genotype of CYTB-ND2 in mitochondrial genome， G. fascicularis
can  be  divided  into  two  morphotypes：  S  and  H，  and  there  is  significant  differentiation  in  the  genetic  and
ecological  phenotypes  between  these  two  morphotypes.  By  mining  microsatellite  resources  from  the
transcriptome sequences， we developed 11 SSR markers that could be used in both morphotypes， and tested
and validated  them in  one  S  population  （n =  16）  and one  H population  （n =  31），  respectively.  All  the  11
markers showed polymorphism. In S population， the number of alleles ranged from 3 to 8 （mean 4.8±1.9）， the
observed heterozygosity （HO）  ranged from 0.06 to 0.92 （0.55±0.26），  and the expected heterozygosity （HE）

ranged from  0.24  to  0.83  （0.40±0.27） .  In  H  population，  the  number  of  alleles  were  2～9 （4.5±2.1），  the
observed heterozygosity   （HO）  was  0.17～ 1.00  （ 0.70±0.15） ，  and the  expected  heterozygosity   （HE）  was  
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0.46～ 0.86  （ 0.62±0.19） . Only  one  locus   （ Gf-E24）  deviated  from  the  Hardy-Weinberg  equilibrium  in  H
population， probably due to the presence of null allele.
Keywords：Galaxea fascicularis；EST-SSR；morphotypes；mitochondrial genotype；genetic differentiation
 

0    引　言

珊瑚礁是重要的海洋生态系统，虽然仅覆盖地球表面的 0.063%，但却对地球表面形状、生物地理分

布、海洋化学和大气成分等都产生着重要的影响[1]。然而，随着人类社会的工业化进程和 CO2 释放，全球

气候持续变暖，局部海区极端高温频发[2]，导致全球范围珊瑚白化事件越来越频繁，珊瑚的种类和数量都

急剧下降，造成了珊瑚礁结构和功能的明显衰退[2−3]。在全球范围，珊瑚礁的整体覆盖率近三四十年来已

下降约 50% [1]，因此，采取有效的措施来保护和恢复珊瑚礁生态系统已迫在眉睫。

丛生盔形珊瑚（Galaxea fascicularis）是一种压力耐受性较强的块状造礁珊瑚[4−5]，它广泛分布于印度

洋和太平洋海域珊瑚礁区，是中国南海诸岛和海南岛岸礁的代表性物种[6]，其覆盖率经常被用作南海珊瑚

礁状况的评价指标[7]。最初，Hidaka[8] 发现，冲绳岛的丛生盔形珊瑚根据连接水螅体的共骨的软硬，可分

为 S （soft， 较软）和 H （hard， 较硬）两种形态型，且二者触手的 MpM （microbasic p-mastigophore）刺丝囊也

存在显著的差异，S型的刺丝囊较宽，刺较长。而 Watanabe等[9] 发现，丛生盔形珊瑚线粒体基因 CYTB 与

ND2 的间区存在一个 290 bp的插入/缺失（indel），大多数 H型缺失 290 bp片段，其线粒体基因型为 mt-S
（Short）；而多数 S型则含有这 290 bp片段，其线粒体基因型为 mt-L （Long）。研究发现中国南海的丛生盔

形珊瑚，同样存在这两种形态型和线粒体基因型[10]。这两种类型同域分布，但具有不同的生态表型，在高

温胁迫实验中，H型比 S型具有显著较强的耐热性。这两个具有稳定形态和遗传标记的丛生盔形珊瑚类

群，可提供研究造礁珊瑚耐热性分化机制和遗传基础的上佳材料。

微卫星又称简单序列重复（simple sequence repeats， SSR），它广泛分布于真核生物基因组[11]。微卫星

标记是一种高度多态的共显性分子标记，目前被普遍用于非模式生物的种群遗传分析[12]。而造礁珊瑚作

为典型的克隆生物，有性和无性混合的繁殖方式使其在群体水平上遗传上单一的克隆实体，在生态上却

可能由许多个体组成[13]。而经典的平衡群体理论以克隆或一个基因组为一个种群单位[14−15]，因此克隆身

份的认定也成为了造礁珊瑚的群体遗传学研究首先要面对的挑战。只有在基因组中随机分布的多位点、

高度多态的共显性遗传标记，如微卫星标记，才能精准识别造礁珊瑚群体中的无性系克隆[16]，并有助于揭

示生态时间尺度上微妙的遗传连通性和变异[17]。另一方面在造礁珊瑚中，开发的微卫星标记需要仔细剔

除属于内共生虫黄藻的微卫星标记，并在扩增中排除虫黄藻 DNA的干扰，其开发成本和技术要求相对较

高。因此近十多年才在一些广分布的代表性造礁珊瑚物种的群体遗传结构和连通性分析[18−19] 以及遗传

世系鉴定上[20−21] 得到广泛应用。而开发自转录组表达序列标签（expressed sequence tag， EST） 的微卫星

（EST-SSR）分子标记，由于其属于功能基因或与之相邻的区域，其基因型可能与某些功能基因相关，因而

可能与珊瑚的环境适合度性状有关联。或可用于分析环境压力下，丛生盔形珊瑚两种形态型种群遗传结

构和连通性的变化。

本研究利用之前测定的编码蛋白的转录本序列[5]，挖掘和开发 EST-SSR分子标记，这可为研究和比

较丛生盔形珊瑚两个形态型的遗传分化和连通性格局提供一个有效的工具。 

1    材料与方法
 

1.1    珊瑚群体样品的采集　丛生盔形珊瑚群体样品于 2016年采集自海南省三亚市鹿回头（18°12′45″N，

109°28′27″E）与昌江黎族自治县海尾岸礁（19°26′48″N， 108°51′12″E）。在每块礁体（colony）上部采集一

小块（ < 3 cm × 3 cm）健康样品，礁体之间至少间隔 10 m。取 2～3个完整的水螅体，置于预装 95% 乙醇

的 2 mL离心管。24 h内更换乙醇 3次，确保 DNA样品完全固定。 

1.2    刺丝囊类型的检测　取完整的乙醇固定的水螅体，参考 Hidaka [8] 的方法，用尖头镊子准确夹取水螅
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体触手末端顶球体（白点），置于载玻片上的水滴中。以盖玻片压片并向一侧轻搓，展开顶球体组织，然后

置于显微镜下观察。以 Motic 3.0.19.129软件进行拍照，测量刺丝囊的囊长（LC）、刺长（LS）和囊宽

（WC）。测量仅选刺未释放、囊长大于 40 μm的发育成熟的刺丝囊。每个样本测量 4个顶球体，每个顶球

体测量 5个刺丝囊。统计刺长与囊长的比值（LS/LC）。刺较长（LS/LC ≥ 1/2）囊体较宽（囊宽 > 6.5 μm）的

样品判定为 S型；刺较短（LS/LC ≤ 1/3）囊体较细（< 5.8 μm）的样品判定为 H型，以此将丛生盔形珊瑚分

为 S和 H两种形态型。 

1.3    线粒体基因型的鉴定　从鉴定刺丝囊类型的水螅体内，用镊子从隔片间夹取不多于 30 mg的软组

织，使用海洋动物组织基因组 DNA提取试剂盒［天根生化科技（北京）有限公司］，按说明书提取样品的

DNA。以引物 188-2 （5′-TCCTGTAGAATAGGGTATAC-3′）和 188-R2 （5′-TTTGCCTTTCCGTATCCAC-
CAT-3′），扩增 CYTB 和 ND2 基因之间的区域[9]。PCR反应在 2 720 Thermal Cycler PCR仪（Thermo Fisher，
美国）上进行。PCR体系为：5 μL 2 × Taq PCR MasterMix Ⅱ ［天根生化科技（北京）有限公司］，5 pmol
（1 μL）正反向引物，1 μL模板 DNA （<100 ng），dd H2O补足至 10 μL。PCR程序设定为：预变性 94 ℃
（3 min）；30个循环：94 ℃ 变性 30 s，50 ℃ 退火 30 s，72 ℃ 延伸 45 s；72 ℃ 总延伸 5 min。以琼脂糖（浓度

1.2%）凝胶电泳检测扩增产物，产物大小为 700 bp的样品判定为mt-L基因型，产物为 410 bp判定为mt-S [9]。 

1.4    EST-SSR 的挖掘与微卫星标记的开发　使用 MISA软件（http://pgrc.ipk-gatersleben.de/misa/）对先前

测序获得的 77 986条丛生盔形珊瑚转录组序列[5] 进行微卫星筛选。筛选标准为二碱基重复至少 7次，三

碱基重复至少 6次，四以上碱基至少重复 4次。从中挑选包含足够侧翼区域的序列，用 Primer 3 （http://
primer3.ut.ee/）进行引物设计，参数设置参照Wang等[12]，共设计出 83对引物。

参考李福宇等[22] 的方法，分别以 S型和 H型的各 3个个体形成的两个 DNA池，以及从丛生盔形珊

瑚中分离后体外驯化的共生藻 GF19C1和 GF20D1 [23] 的 1∶1 DNA混合池，同时扩增和验证上述引物。

PCR体系为：5 μL MonAmp 2 HS Taq Mix ［莫纳（苏州）生物科技有限公司］，正反向引物各 5 pmol，
1 μL模板 DNA（<100 ng），最后用 dd H2O补足至 10 μL。PCR程序为：94 ℃ 预变性 5 min；30个循环：

94 ℃ 变性 30 s，退火在 50 ～ 62 ℃ 间测试与选择 （30 s），72 ℃ 延伸 20 ～ 30 s；72 ℃ 总延伸 5 min。扩增

产物以浓度为 1.5 % 的琼脂糖凝胶进行电泳检测。筛选出在虫黄藻 DNA中无扩增，但在 S型和 H型中

均有清晰扩增产物条带的引物，并将其序列放到 NCBI进行 BLAST，搜索出这些序列所编码的功能

基因。 

1.5    微卫星标记在群体中的扩增和遗传参数分析　使用 Schuelke [24] 的经济型 PCR产物荧光标记方法，

将筛选出的 11对引物（表 1），分别在一个丛生盔形珊瑚 S型群体（16个个体，采自鹿回头）和一个 H型群

体（31个个体，采自海尾）中进行 PCR扩增。PCR体系为：5 μL MonAmp 2 HS Taq Mix ［莫纳（苏州）生物

科技有限公司］，0.08 μL正向引物（5 μmol·L−1），0.24 μL反向引物（5 μmol·L−1），0.16 μL 5′分别标记了

4种荧光（6-FAM，VIC， NED， PET， ThermoFisher， 美国）之一标记的 M13引物（5′-TGTAAAACGACGG-
CCAGT-3′），1 μL模板 DNA （<100 ng），最后用 dd H2O补足至 10 μL。PCR程序为：94 ℃ 预变性 5 min；
 

表 1    丛生盔形珊瑚 11 个微卫星标记的信息及其在 S 群体（n =16）和 H 群体（n =31）的遗传参数

位点/
GenBank

号
功能基因ID 功能基因 基序

引物序列
（5'—3'）

退火
温度
/℃

类
型

等位基
因数/个

等位基
因范围
/bp

观测杂
合度

期望杂
合度

多态信
息含量

哈迪−温
伯格
平衡

Gf-E03/ XP_029184451.2
lon protease
homolog 2，

peroxisomal-like

（CT）10
F：TGCGTACC
ATTGTAATCA

GGAC
55.0 S 7 169～221 0.62 0.86 0.79 0.011

MT648722
R：ACTTCAT
CCGCAGAC
TCAAAAG

H 4 189～201 0.33 0.59 0.51 0.007*

Gf-E06/ KAJ7386833.1 Protein tanc2 （CT）7
F：GTCCAAA
AGAAATGTC
GGTCTC

60.0 S 7 319～343 0.69 0.76 0.69 0.158

MT648724
R：TCCGTCA
TGACAACA
GTTCAC

H 7 187～329 0.83 0.79 0.72 0.032
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续表 1
位点/

GenBank
号

功能基因ID 功能基因 基序
引物序列
（5'—3'）

退火
温度
/℃

类
型

等位基
因数/个

等位基
因范围
/bp

观测杂
合度

期望杂
合度

多态信
息含量

哈迪−温
伯格
平衡

Gf-E07/ — — （CT）7
F：CCATAAC
AGGACCCATA

ACAGG
60.0 S 3 189～215 0.17 0.83 0.54 0.206

MT648725
R：TATGGC
ATCTGCCAA
AGAAATC

H 4 189～205 0.26 0.58 0.40 0.016

Gf-E15/ XP_044168250.1
hypothetical
protein

LOC122952275

（TA）7
F：AGGGACT
GGACATCCT

CCTAC
60.5 S 8 200～246 0.46 0.79 0.42 0.008

MT648726
R：CGTTTT
CTGTTACAG
CTTCTGC

H 2 200～204 0.50 0.39 0.19 0.528

Gf-E24/ KAJ7390973.1
hypothetical
protein

OS493_020993

（ACTCG）
4

F：ATTACCC
CTTCTTGATC

GTCATC
60.0 S 3 225～235 0.23 0.61 0.55 0.016

MT648731
R：AAGGTA

TTCCTCAGGC
TTTTCC

H 4 220～245 0.25 0.74 0.72 0.000*

Gf-E28/ KAK2573568.1
Inositol

hexakisphosphate
kinase 1

（AGAC）5
F：TATATTC
TGCAATGCC

CATCC
60.0 S 3 147～155 0.67 0.53 0.70 1.000

MT648732
R：TGTTCTG
TCTTGTGTC
TTTAGCTC

H 3 147～159 0.06 0.45 0.31 0.006*

Gf-E37/ KAJ7333611.1
hypothetical
protein

OS493_017154

（CAT）7
F：CCACAAC
AATGCAAC
AGAGAC

55.0 S 3 212～218 0.23 0.46 0.42 0.049

MT648737
R：AAGCTTT
TGTTTCACG
TCTTCC

H 3 212～218 0.17 0.63 0.62 0.009

Gf-E41/ KAK2567088.1
Apical junction
component
1-like protein

（TTC）7
F：TGGTTTC
CGAGTCAG
TTTCTTC

55.0 S 3 213～219 0.54 0.60 0.35 0.121

MT648738
R：CGGGGAA
ATTCACATT
CACTAC

H 2 213～216 0.17 0.24 0.47 1.000

Gf-E48/ XP_044180598.1
hypothetical
protein

LOC122961846

（TCAA）6
F：CAAAAG
CTTACGACA
TTGTTGG

60.0 S 4 206～230 0.50 0.67 0.50 0.263

MT648742
R：GTCTGGG
ATACAAAA
TGGAACG

H 9 170～414 0.61 0.79 0.14 0.104

Gf-E51/ — — （TA）7
F：AACTATT
CCACCTCA
GCATTGG

61.0 S 6 201～227 0.92 0.72 0.65 0.330

MT648744
R：AAGAGC
CTTGTCAAA
GCATGTAG

H 7 207～235 0.92 0.83 0.77 0.035

Gf-E57 — — （TAAA）5
F：TCCGTCA
ATTTGCTAT
CTCTACC

55.0 S 6 214～246 1.00 0.83 0.77 0.641

MT648746
R：CAGCCTA
GCGAATTAC

AATGG
H 5 218～246 0.33 0.81 0.67 0.009

平均值
S 4.8±1.9 0.55±0.26 0.70±0.15 0.58±0.14

H 4.5±2.1 0.40±0.27 0.62±0.19 0.50±0.21

　　注：加粗字体代表显著（P < 0.05）偏离哈迪−温伯格平衡；“*”表示该位点可能存在无效等位基因；“—”表示未搜索到特定功能

基因。
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30个循环：94 ℃ 变性 30 s，退火 30 s （退火温度见表 1），72 ℃ 延伸 20 s；15个循环：94 ℃ 变性 30 s，53 ℃
退火 30 s，72 ℃ 延伸 45 s；72 ℃ 总延伸 15 min。将不同荧光标记的 PCR产物等量混合送至广州擎科生

物科技有限公司，以 ABI 3730xl 遗传分析仪（Thermo Fisher， USA）进行毛细管电泳，内标为 GS-500LIZ
（Applied Biosystems， 美国）。使用 GENEMARER ver.3.7软件读取等位基因，对等位基因读取失败的样

本，重复一次上述扩增与检测步骤。

对群体的每个个体在每个位点的基因型进行统计分析。将各位点基因型均相同的个体判定为遗传

同质性个体（克隆），仅使用多位点基因型（Multi-locus genotypes，  MLGs）组合进行后续的群体遗传分

析。使用在线软件 GENEPOP  [25] （http://genepop.curtin.edu.au/）进行哈迪−温伯格平衡（Hardy-Weinberg
equilibrium， HWE）和基因型连锁失衡检测（exact tests， 1 000 iterations）， 并对显著性进行 Bonferroni校
正[26]。使用软件 ARLEQUIN ver. 3.0 [27] 计算期望杂合度（HE）与观测杂合度（HO），软件 Cervus 3.0.7计算

多态信息含量（polymorphism information content， PIC）， 软件 MICRO-CHECKER 2.2.1 [28] 检测各位点在群

体中的无效等位基因。使用软件 GenALEx 6.503 [29] 进行分子方差分析（Analysis of Molecular Variance，
AMOVA），获得两个群体间的遗传分化系数 FST。 

2    结果与分析
 

2.1    样品形态型与线粒体基因型的鉴定　在海南省三亚市鹿回头岸礁和昌江黎族自治县海尾岸礁分别

采集了 18和 32个个体。根据刺丝囊囊宽与刺长的差异（图 1），采自鹿回头岸礁的 18个个体中，16个鉴

定为 S型，2个鉴定为 H型；采自海尾岸礁的 32个个体，31个为 H型，1个为 S型。所有 S型的线粒体基

因型均为 mt-L，而所有 H型的线粒体基因型均为 mt-S。鹿回头的 16个 S型个体组成 S群体，海尾的

31个 H型个体组成 H群体，进行后续微卫星标记的群体扩增和遗传参数分析。

  
10 μm

a b

刺丝囊

刺丝囊

刺丝囊

共生藻

共生藻

a　S型：囊较宽，刺较长，刺长与囊长比值≥1/2 b　H型：囊细长，刺较短，刺长 与囊长比值≤1/3

图 1    2 种类型的刺丝囊
  

2.2    微卫星标记的开发与多样性　从 77 986条丛生盔形珊瑚转录组序列中查找出 4 769条含微卫星的

序列，并从中设计了 83对引物（记为 Gf-E01 ～ Gf-E83）。经重测序确认了 11对在虫黄藻 DNA中无扩

增，但在 S型和 H型中均有清晰扩增产物条带的引物。这些引物所对应的 11条序列，有 8条序列

BLAST比对出编码蛋白基因（表 1），其中有 4条只是比对出假定蛋白（hypothetical protein），仅有 4条比对

出特定的功能基因，其编码的蛋白分别为 Gf-E03：  lon  protease  homolog  2，  peroxisomal-like，  Gf-E06：
Protein tanc2，Gf-E28：  肌醇六磷酸激酶 1 （ Inositol  hexakisphosphate kinase 1）和 Gf-E41：  Apical  junction
component 1-like protein。这 11个微卫星标记在上述 S群体和 H群体中均具有多态性（图 2）。在 S群体，

其等位基因数在 3～8个之间，平均每个标记有 4.8±1.9个等位基因（表 1），多态信息含量（PIC）平均为

0.58±0.14。观测杂合度（HO）为 0.06～0.92 （平均 0.55±0.26），期望杂合度（HE）为 0.24～0.83 （0.40±0.27）。
在 H群体，其等位基因个数为 2～9，平均每个标记有 4.5±2.1个等位基因，多态信息含量平均为 0.50±
0.21。观测杂合度（HO）为 0.17～1.00 （0.70±0.15），期望杂合度（HE）为 0.46～0.86 （0.62±0.19）。位点 Gf-
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E24 在 H群体中经 Bonferroin多重比较校正后（PHWE < 0.004 5），仍偏离哈迪−温伯格平衡（表 1）。经

MICRO-CHECKER检测，该位点均可能存在无效等位基因。经 AMOVA分析，S群体和 H群体之间的遗

传分化系数 FST 为 0.214。
  

a　S型个体扩增峰图

长度/bp 长度/bp

b　H型个体扩增峰图
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图 2    微卫星位点扫描群体的毛细管电泳的等位基因峰图
  

3    讨　论

丛生盔形珊瑚的刺丝囊与线粒体基因型均有两种类型，虽然 Watanabe等[9] 发现其形态型与线粒体

基因型高度相关，但仍有少部分个体不一致，或许正是这个原因，他们之后研究丛生盔形珊瑚的遗传分化

时，放弃了刺丝囊形态的检测，仅用线粒体基因型来区分类群[19−20，30]。而我们的研究发现，在形态个体（水

螅体）水平，丛生盔形珊瑚的形态型与线粒体基因型完全对应，由此，丛生盔形珊瑚自然群体可分成两个

同域分布并带有显著形态和遗传标记的类群，并且在开发微卫星标记时，我们将在二者群体中均衡扩增，

作为附带筛选标准，这便于进一步研究二者的微卫星遗传分化，以及监测二者在地理群体间的各自基因

流。此外， Nakajima等[20] 在琉球群岛的丛生盔形珊瑚 S和 H的自然群体随机样品中检测到克隆占比接

近 50%，而本研究所使用的两个群体未检出克隆，主要是由于采用了严格的群体样品采样规范，即采样的

珊瑚礁体间隔至少 10 m。

此前曾有研究人员开发基于丛生盔形珊瑚基因组序列的微卫星标记[31]，但其在两个类群中扩增不均

衡，同样的情况也发生在 Nakajima等[19] 开发的基因组微卫星标记中。这反映出两个形态型的基因组层

面已发生了相当的分化[30]。而本研究开发的微卫星标记是基于具有更高保守性[32−33] 的转录组序列[5]，经

过针对性的筛选，实现了在 S型和 H型之间的均衡扩增。本研究基于这些位点分析海南岛岸礁的两个形

态型群体间的遗传分化，其分化系数 FST 高达 0.214，也显示出相当的分辨力。另一方面，转录组序列的相

对保守性会限制其微卫星的等位基因数[32−33]。本研究的 11个 EST-SSR标记在 S和 H群体中平均等位基

因数分别为 4.8±1.9和 4.5±2.1，比 Nakajima等 [19] 的基因组微卫星标记的等位基因数（S：10.3±1.8；H：

7.6±1.7）要低。

相对于其他动物，造礁珊瑚微卫星的开发面临着特别的挑战与困难，即共生虫黄藻 DNA的污染。造

礁珊瑚的基因组较小而虫黄藻的基因组巨大[34]，珊瑚遗传物质仅占整个共生体的 10% 左右[35]，因此，提取

的珊瑚 DNA中必定含有虫黄藻的 DNA。为排除虫黄藻 DNA的干扰，将分离纯化的虫黄藻 GF19C1和

GF20D1 [14]（C型和 D型，丛生盔形珊瑚所共生的两类虫黄藻）的 DNA混成 1∶1的混合池，与珊瑚 DNA一

起进行扩增和验证，筛选出在虫黄藻 DNA中无扩增，但在珊瑚 DNA中有清晰条带的引物。

本研究开发了 11个来自丛生盔形珊瑚 ETS-SSR的分子标记，均显示较高的多态性。仅 1个标记由

于存在无效等位基因，偏离了哈迪−温伯格平衡。无效等位基因会导致群体遗传多样性的低估[36]，因此该

位点在用于群体分析时需慎重。此外，如果在群体分析中，不区分 S和 H群体，而使用混合群体，则会出

现较多的位点偏离 HWE [30， 37]。这是因为两种形态型之间存在部分生殖隔离[38]，如果将二者混为一个群

体，则违背了哈迪−温伯格平衡的前提假设。 
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4    结　论

本研究基于丛生盔形珊瑚的部分编码蛋白的转录本序列，分离了 11个多态的 EST-SSR分子标记。

经丛生盔形珊瑚两种形态型群体扩增鉴定，均能稳定和均衡扩增。可精准评估二者种群的遗传多样性水

平和遗传结构，并可用于分析二者在环境压力下遗传结构的改变和分化。
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