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许氏平鲉和褐菖鲉全基因组微卫星分布规律
及其比较分析
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摘要：

 【目的】探究许氏平鲉和褐菖鲉全基因组中微卫星的分布规律。
 【方法】使用 MISA软件对许氏平鲉和褐菖鲉两种鱼类全基因组中完
整型微卫星序列进行搜索和统计，通过 Excel软件制作图表，对微卫
星统计结果进行比较分析。
 【结果】许氏平鲉基因组序列总长度为 848 024 649 bp，序列总数为
741条，其中有 635条序列含有 534 272个微卫星位点，微卫星序列总
长度为 14 151 681 bp，占基因组总长度的 1.67%，平均每 1 587.25 bp
含有 1个微卫星位点。不同重复类型微卫星表现为二碱基 (46.37%) >
单碱基 (30.97%) >三碱基 (15.42%) >四碱基 (5.7%) >五碱基 (1.19%) >六
碱基 (0.35%)。褐菖鲉基因组序列总长度为 795 691 141 bp，序列总数
为 90条，其中有 77条序列含有 571 370个微卫星位点，微卫星序列
总长度为 15 854 826 bp，占基因组总长度的 1.99%，平均每 1 392.60 bp
含有 1个微卫星位点。不同重复类型微卫星表现为二碱基 (47.63%) >
单碱基 (32.90%) >三碱基 (13.63%) >四碱基 (4.26%) >五碱基 (1.04%) >
六碱基 (0.53%)。
 【结论】许氏平鲉和褐菖鲉的不同重复类型微卫星表现相同。随着微
卫星序列扩增长度的增加，两种鱼类核苷酸出现的频次整体呈逐渐下
降的趋势。本研究对许氏平鲉和褐菖鲉全基因组微卫星分布规律进行
了比较分析，为今后两种鱼类种群遗传结构和遗传多样性等研究奠定
了基础。
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微卫星又称为简单重复序列 (SSRs)，一般由 1~6个碱基串联重复

而成，广泛分布于真核生物和原核生物的基因组中[1]。微卫星包括核

心序列和侧翼序列两部分，利用微卫星侧翼序列的保守性及核心序列

的高突变性、拷贝丰富性设计引物，对基因组 DNA进行 PCR扩增，

可探究物种内微卫星位点的多态性[1-3]。微卫星具有杂合率高、共显性

遗传等特点，已被广泛应用于物种遗传多样性分析、亲缘关系鉴定[4-5]、

性别标记筛选及遗传图谱构建[6-7] 等研究。近年来，已有关于瓦氏黄颡

鱼 (Pelteobagrus vachelli)[8]、草鱼 (Ctenopharyngodon idella)[9]、斑点叉
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尾鮰 (Ictalurus  punctatus)[10]、石斑鱼 (Epineph-
elus  spp.)[11] 及 鲢 (Hypophthalmichthys  molitrix)、
鳙 (Aristichthys nobilis)[12] 等鱼类全基因组微卫

星序列的特征分析和标记开发研究。

许氏平鲉 (Sebastes schlegelii)属鲉形目 (Scor-
paeniformes)平 鲉 科 (Sebastiae)平 鲉 属 (Sebas-
tes)[13-14]，是一种冷温性近海底层经济鱼类，在

我国渤海、黄海和东海均有分布。秋天雄性许

氏平鲉先成熟，在自然海区 11月前后交尾，精

子留在雌性体内，待次年 3月底卵成熟时受精，

胚胎发育在雌体内进行，属于典型的卵胎生鱼

类。利用分子生物学手段辅助许氏平鲉种质资

源开发，了解其种质资源状况是进行渔业资

源保护、良种选育和增殖放流工作的重要技术

基础[15-19]。

褐菖鲉 (Sebastiscus  marmoratus)隶属鲉形

目鲉科 (Scorpaenidae)菖鲉属 (Sebastiscus)[13-14]，
是一种暖水性底层鱼类，主要栖息于近海底层

岩礁区；主要分布于西北太平洋中部、南部沿

海暖水地带，在我国渤海、黄海、东海和南海

均有分布，是重要的广布型海洋经济鱼类；繁

殖方式为卵胎生，体内受精[16, 20-21]。与此同时，

褐菖鲉也被作为海洋水系生态环境的指示生物，

用于监测海域生态环境，在生态系统中的物质

循环和能量流动方面发挥着重要作用[22]。

生物以 DNA作为遗传信息的载体，得到

DNA序列信息有利于生命的探索。自 1990
年人类基因组计划推进以来，DNA测序技术的

发展速度迅猛，生物研究进入了组学时代 [23]。

本研究利用微卫星筛选软件 MISA[24-26]，对许氏

平鲉和褐菖鲉两种鱼类全基因组中的微卫星进

行筛选并统计分析，初步探究这两种鱼类基因

组中微卫星的分布规律，为进一步研究许氏平

鲉和褐菖鲉全基因组的特征提供参考，并为今

后开展两种鱼类种质资源评估和遗传育种等工

作奠定基础。 

1    材料与方法
 

1.1    全基因组来源

许氏平鲉全基因组数据来自 NCBI Geno-
me数据库下载，以 FASTA格式文件保存 (https://
www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/?term=Sebastes+
schlegelii)。褐菖鲉全基因组数据来自 NCBI

数据库 (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/?te-
rm=Sebastiscus+marmoratus)。 

1.2    数据分析

利用微卫星搜索软件 MISA(http://pgrc.ipk-
gatersleben.de/misa/)对许氏平鲉和褐菖鲉全基因

组中完整型微卫星序列进行搜索和统计。MISA
工具 (MIcroSAtellite identification tool)是一套开

源的 perl语言脚本，用于高通量的微卫星位点

搜索与引物设计，并适用于 EST和 RNA测序

序列 (RNA-seq)、文库核酸序列 (nucleotide)及
基因组测序片段 (genome)等 [23]。MISA软件具

有运行指令较简单、运行耗时短以及可与多种

工具联用等优点，已成为大部分微卫星筛选及

引物设计的首选工具 [24-25]。本研究统计标准设

置为 MISA默认参数，经过前期研究可知，以

此标准搜索全基因组微卫星得出的结果最优[27]，

即单碱基重复序列最小拷贝数设置为 10，二碱

基重复序列最小拷贝数设置为 6，三、四、五、

六碱基重复序列最小拷贝数设置为 5。考虑碱

基互补配对原则和碱基排列顺序的差异，对聚

为同一类型的微卫星进行兼并统计。 

2    结果
 

2.1    微卫星位点的分布特点

利用 MISA检测的许氏平鲉基因组序列总

长度为 848 024 649 bp，序列总数为 741条，其

中有 635条序列含有 534 272个微卫星位点，微

卫星序列总长度为 14 151 681 bp，占基因组总

长度的 1.67%，平均每 1 587.25 bp含有 1个微

卫星位点 (表 1)。包含 1个以上微卫星位点的序

列有 584条，占发生微卫星位点序列的 91.97%。

51条序列包含 1个微卫星位点，占包含微卫星

位点序列的 8.03%。所有微卫星位点中，共包

含 125 415个复合型微卫星 (C型微卫星)，占微

卫星位点总数的 23.47%。褐菖鲉基因组序列总

长度为 795 691 141 bp，序列总数为 90条，其

中有 77条序列含有 571 370个微卫星位点，微

卫星序列总长度为 15 854 826 bp，占基因组总

长度的 1.99%，平均每 1 392.60 bp含有 1个微

卫星位点 (表 1)。其中包含 1个以上微卫星位点

的序列有 74条，占发生微卫星位点序列的

96.10%；3条序列包含 1个微卫星位点，占包
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含微卫星位点序列的 3.70%。所有微卫星位点

中共包含 141 336个复合型微卫星 (C型微卫星)，
占微卫星位点总数的 24.73%。 

2.2    微卫星重复类型

许氏平鲉基因组微卫星核苷酸重复基元种

类丰富，共存在 316种类型，重复基元的碱基

变化为 1~6。单核苷酸数量共 165 455个，重复

基元有 A/T和 C/G两种类型，其中以 A/T为主，

共有 152 749个位点，占单核苷酸重复基元的

92.32%。二核苷酸数量共 247 744个，重复基

元有 AC/GT、AT/AT、AG/CT和 CG/CG四种

类型，其中以 AC/GT为主，有 147 630个位点，

占二核苷酸重复基元的 59.59%；CG/CG重复基

元最少，仅有 179个，占二核苷酸重复基元的

0.72%。三核苷酸数量共 82 391个，重复基元

共有 10种类型，其中以 AAT/ATT为主要重复

基元，其位点数为 26 883个，占三核苷酸重复

基元的 32.63%；ACG/CGT重复基元最少，仅有

274个，占三核苷酸重复基元的 0.33%。四核苷

酸和五核苷酸重复类型较多，分别有 33种和

98种重复类型，但数目较少，仅占总微卫星位

点的 5.70%和 1.19%。六核苷酸重复类型最多，

有 169种，但数目最少，仅占总微卫星位点的

0.35% (表 2)。不同重复类型微卫星表现为二碱

基 (46.37%) >单碱基 (30.97%) >三碱基 (15.42%) >
四碱基 (5.70%) >五碱基 (1.19%) >六碱基 (0.35%)。

褐菖鲉基因组微卫星核苷酸重复基元种类
丰富，共存在 308种类型，重复基元的碱基变
化为 1~6。单核苷酸数量共 187 994个，重复基
元有 A/T和 C/G两种类型，其中以 A/T为主，
共有 172 594个位点，占单核苷酸重复基元的
91.81%。二核苷酸数量共 272 148个，重复基
元有 AC/GT、AT/AT、AG/CT和 CG/CG四种
类型，其中以 AC/GT为主，共有 157 437个位
点，占二核苷酸重复基元的 57.85%；CG/CG重
复基元最少，仅有 166个，占二核苷酸重复基
元的 0.67%。三核苷酸数量共 82 391个，重复
基元共有 10种类型，其中以 AAT/ATT为主要
重复基元，其位点数为 25 347个，占三核苷酸
重复基元的 32.54%；ACG/CGT重复基元最少，
仅有 176个，占三核苷酸重复基元的 0.21%。
四核苷酸和五核苷酸重复类型较多，分别有 33
种和 95种重复类型，但数目较少，仅占总微卫
星位点的 4.26%和 1.04%。六核苷酸重复类型
最多，有 164种，但数目最少，仅占总微卫星

 

表 1    两种鱼类的基因组 SSR 位点信息

Tab. 1    Genomic SSR loci information of two fishes

检索项目
retrive item

许氏平鲉
S. schlegelii

褐菖鲉
S. marmoratus

检测序列总数/个
total number of sequences
examined

741 90

检测序列总长度/ bp
total size of examined sequences

848 024 649 795 691 141

检测到的SSRs总数/个
total number of identified SSRs

534 272 571 370

包含有SSR重复单元的序列
数/个
number of SSR containing
sequences

635 77

包含1个以上的SSR的序列数/个
number of sequences containing
more than 1 SSR

584 74

复合SSR数/个
number of SSRs present in
compound formation

125 415 141 336

微卫星平均跨度/bp
average distance of SSR

1 587.25 1 392.60

 

表 2    许氏平鲉基因组微卫星位点重复类型和重复次数的统计分析

Tab. 2    Statistical analysis of repeat types and repeat times of microsatellite loci in S. schlegelii genome

微卫星类型
SSR type

数量
number

百分比/%
percentage

种类
type

重复单元类型　repeat unit type

优势重复单元
advantage repeat unit

在该类中占比/%
percentage in this type

单核苷酸　mono-nucleotide 165 455 30.97 2 A/T 92.32

二核苷酸　di-nucleotide 247 744 46.37 4 AC/GT 59.59

三核苷酸　tri-nucleotide 82 391 15.42 10 AAT/ATT 32.63

四核苷酸　tetra-nucleotide 30 428 5.70 33 ACAG/CTGT 27.48

五核苷酸　penta-nucleotide 6 371 1.19 98 AGAGG/CCTCT 20.28

六核苷酸　hexa-nucleotide 1 883 0.35 169 AACCCT/AGGGTT 21.14

总计　total 534 272 100 316
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位点的 0.53% (表 3)。不同重复类型微卫星表现

为二碱基 (47.63%)  >单碱基 (32.90%)  >三碱基

(13.63%) >四碱基 (4.26%) >五碱基 (1.04%) >六
碱基 (0.53%)。
 

2.3    微卫星位点基元重复次数

从许氏平鲉核苷酸重复次数来看，核苷酸

基元重复次数主要集中在 5~17次。其中重复次

数为 6的位点数量最多，有 91 669个，占总数

的 17.66%；重复 5、7、8、9、10、11、12次

的微卫星位点分别有 48 668、54 053、34 229、
23 745、78 822、46 319和 31 230个；其他重复

频率较少 (图 1)。单核苷酸重复次数主要集中

在 10~13次，重复次数为 10的位点数量最多，

有 60 732个，占单核苷酸总数的 36.71%；重

复 11、12、13次的微卫星位点分别有 32 081个

(19.39%)、19 507个 (11.79%)、13 387个 (8.09%)。
二核苷酸重复次数主要集中在 6~12次，重复次

数为 6的位点数量最多，有 65 885个，占二核

苷酸总数的 26.59%；重复 7、8、9、10、11、

12次的微卫星位点分别有 38 633个 (15.59%)、
24  565个 (9.92%)、 17  289个 (6.98%)、 13  644
个 (5.51%)、11 154个 (4.50%)、9 631个 (3.89%)。
三核苷酸重复基元主要集中在 5~10次，重复次
数为 5的位点数量最多，有 32 429个，占三核
苷酸总数的 39.36%；重复 6、7、8、9、10次
的微卫星位点分别有 17 225个 (20.91%)、10 596
个 (12.86%)、6 835个 (8.30%)、4 575个 (5.55%)、
3 159个 (3.83%)。四、五、六核苷酸重复次数
主要集中在 5~8次，其他重复次数见表 2。

褐菖鲉核苷酸基元重复次数主要集中在
5~17次，其中重复次数为 6的位点数量最多，
有 92 776个，占总数的 16.72%。重复 5、7、8、
9、10、11、12次的微卫星位点分别有 44 874、
54 678、35 674、25 218、83 310、51 241和 34 796
个，其他重复频率较少 (图 1)。单核苷酸重复次

 

表 3    褐菖鲉基因组微卫星位点重复类型和重复次数的统计分析

Tab. 3    Statistical analysis of repeat types and repeat times of microsatellite loci in S. marmoratus genome

微卫星类型
SSR type

数量
number

百分比/%
percentage

种类
types

重复单元类型　repeat unit type

优势重复单元
advantage repeat unit

在该类中占比/%
percentages in this type

单核苷酸　mono-nucleotide 187 994 32.90 2 A/T 91.81

二核苷酸　di-nucleotide 272 148 47.63 4 AC/GT 57.85

三核苷酸　tri-nucleotide 77 888 13.63 10 AAT/ATT 32.54

四核苷酸　tetra-nucleotide 24 367 4.26 33 AGAT/ATCT 27.31

五核苷酸　penta-nucleotide 5 954 1.04 95 AGAGG/CCTCT 22.49

六核苷酸　hexa-nucleotide 3 019 0.53 164 AACCCT/AGGGTT 56.71

总计　total 571 370 100 308
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图 1    两种鱼类的基因组微卫星重复次数与频率的关系

Fig. 1　Relationship between microsatellite repeats and frequencies in the genomes of two fishes
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数主要集中在 10~14次，重复次数为 10的位点
数量最多，有 64 690个，占单核苷酸总数的
34.41%。重复 11、12、13、14次的微卫星位点
分别有 36  226个 (19.27%)、 22  550个 (12%)、
15 745个 (8.38%)和 11 125个 (5.92%)。二核苷
酸重复次数主要集中在 6~11次，重复次数为 6
的位点数量最多，有 69 393个，占二核苷酸总
数的 25.5%。重复 7、8、9、10、11次的微卫
星位点分别有 41  017个 (15.07%)、 26  813个
(9.85%)、19 410个 (7.13%)、14 682个 (5.39%)、
12 176个 (4.47%)。三核苷酸重复基元主要集中
在 5~9次，重复次数为 5的位点数量最多，有
30 829个，占三核苷酸总数的 39.58%。重复 6、
7、 8、 9次 的 微 卫 星 位 点 分 别 有 16  668个
(21.4%)、9  957个 (12.78%)、6  592个 (8.46%)、
4 301个 (5.52%)。四、五、六核苷酸重复次数
主要集中在 5~6次，其他重复次数见表 3。 

2.4    微卫星序列长度及变异分析

许氏平鲉微卫星序列长度分布于 10~392 bp，
平均长度为 34.59 bp。不同重复单元类型的微
卫星序列长度具有多态性。随着微卫星序列长
度的增加，其出现的频次整体呈逐渐下降的趋
势 (图 2)。二核苷酸重复基元最丰富，共 144 648
个位点，占总数的 42.23%，平均长度为 23.93
bp。其次为单核苷酸重复，有 139 066个位点，
占总数的 40.60%，平均长度为 12.32 bp。三核
苷酸共有 41 076个位点，占总数的 11.99%，平
均长度为 20.54 bp。其他重复类型较少，分别
为四核苷酸重复 13 218个 (3.86%)，五核苷酸重
复 3  512个 (1.03%)， 六 核 苷 酸 重 复 986个

(0.29%) (图 3)。此外，不考虑微卫星重复基元
类型，序列长度为 12 bp的微卫星位点数量最
多，为 55 599条，占总位点数的 15.85%。其次
为长度 10 bp的位点，为 51 301条，占总位点
数的 14.62%。其他长度数量及所占频率见图 2。

褐菖鲉微卫星序列长度分布于 10~682 bp，
平均长度为 36.87 bp。不同重复单元类型的微
卫星序列长度具有多态性。随着微卫星序列长
度的增加，其出现的频次整体呈逐渐下降的趋
势 (图 2)。单核苷酸重复基元最丰富，共 148 313
个位点，占总数的 41.81%，平均长度为 26.74
bp。其次为二核苷酸重复，有 147 208个位点，
占总数的 41.50%，平均长度为 12.48 bp。三核
苷酸共有 41 756个位点，占总数的 11.77%，平
均长度为 20.62 bp。其他重复类型较少，分别
为四核苷酸重复 12 855个 (3.62%)，五核苷酸重复
3 557个 (1.00%)，六核苷酸重复 1 024个 (0.29%)
(图 4)。此外，不考虑微卫星重复基元类型，序
列长度为 12  bp的微卫星位点数量最多，为
55 942条，占总位点数的 15.66%；其次为长度
10  bp的位点，为 51  744条，占总位点数的

14.49%。其他长度数量及所占频率见图 2。 

3    讨论
 

3.1    许氏平鲉和褐菖鲉微卫星在全基因组中的

含量比较

以许氏平鲉和褐菖鲉全基因组为基础，对

基因组中 1~6碱基重复完整型微卫星进行统计

分析。许氏平鲉基因组序列总长度 (848 024 649
bp) 大于褐菖鲉  (795 691 141 bp)，微卫星位点
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Fig. 2　Frequency of different microsatellite sequence lengths in the genomes of two fishes
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(534 272) 少于褐菖鲉 (571 370)。许氏平鲉微卫

星序列占基因组总长度的 1.67%，小于褐菖鲉

(1.99%)。许氏平鲉平均每 1 587.25 bp含有 1个

微卫星位点，褐菖鲉每 1 392.60 bp含有 1个微

卫星位点，而斑鳜 (Siniperca scherzeri)[28] 平均

跨度 (3 300 bp/个)大于褐菖鲉和许氏平鲉。草

鱼 [29] 平均跨度 (1 329 bp/个)小于褐菖鲉和许氏

平鲉。巨魾(Bagarius yarrelli)[30] 平均跨度 (1 585
bp/个)小于许氏平鲉，大于褐菖鲉。在草鱼体

内共筛选到 677 363个微卫星序列，总长度为
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图 3    许氏平鲉不同 SSR 重复单元预期扩增的序列长度变异

(a)单核苷酸，(b)二核苷酸，(c)三核苷酸，(d)四核苷酸，(e)五核苷酸，(f)六核苷酸，下同。

Fig. 3　Variation in sequence length of expected amplification of different SSR repeat units in S. schlegelii
(a) mono-nucleotide, (b) di-nucleotide, (c) tri-nucleotide, (d) tetra-nucleotide, (e) penta-nucleotide, (f) hexa-nucleotide, the same below.
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12 835 407 bp，平均跨度为 1 329.43 bp[31]，平

均跨度小于许氏平鲉  (1 587.25  bp)  和褐菖鲉

(1 392.60 bp)。翘嘴鲌 (Culter alburnus)[32] 微卫星

总长度占全基因组大小的 1.35%，小于许氏平

鲉 (1.67%) 和褐菖鲉 (1.99%) 中微卫星在全基因

组中的含量。这些结果表明，不同物种的微卫

星数量在全基因组中的含量存在明显差异，可

能是不同物种基因组大小的差异造成的 [33]，也

可能有物种进化差异的原因[30]。
 

3.2    微卫星基元类型特征分析

许氏平鲉单核苷酸数量共 165 455个，褐

菖鲉单核苷酸数量共 187 994个，两种鱼中单

核苷酸重复基元以 A/T为主，这一结果与斑点
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图 4    褐菖鲉不同 SSR 重复单元预期扩增的序列长度变异

Fig. 4　Variation in sequence length of expected amplification of different SSR repeat units in S. marmoratus
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叉尾鮰[10]、鲢[34] 等鱼类相同。许氏平鲉二核苷
酸数量共 247 744个，重复基元以 AC/GT为主，
有 147 630个，占二核苷酸重复基元的 59.59%；
CG/CG重复基元最少，仅有 179个，占二核苷
酸重复基元的 0.72%。褐菖鲉二核苷酸数量共
272 148个，重复基元以AC/GT为主，有 157 437
个，占二核苷酸重复基元的 57.85%；CG/CG重
复基元最少，仅有 166个，占二核苷酸重复基
元的 0.67%。在斑点叉尾鮰 [7] 中 AC/GT为主要
基元，占二碱基微卫星重复总数的 58%，与许
氏平鲉和褐菖鲉结果一致。王九龙等 [35] 认为
DNA复制过程中发生滑移错配而使重复单元的
重复次数发生变化，而 DNA复制发生滑移错配
的概率与序列的 GC含量成反比。这可能是因
为 C/G碱基之间通过 3个氢键连接，而 A/T之
间只有 2个氢键，GC含量高的 DNA序列需要
更多能量打开双链而不易发生滑动，因此，微
卫星中 GC/CG类型的发生频率较低[36]。

两种鱼类微卫星不同重复类型的含量差别
不大，都以二碱基微卫星占优势，其次是单核
苷酸，其余 4种碱基类型微卫星含量较少。在
已发表的全基因组微卫星特征的研究中，军曹
鱼 (Rachycentron  canadum)  (50.5%)、暗纹东方
鲀 (Takifugu  obscurus)  (47.72%)、 鲤 (Cyprinus
carpio) (59.19%) 等全基因组中单碱基微卫星数
目最多 [33,37-38]，南极鱼 (Patagonotothen ramsayi)
(87.00%)、 绒 杜 父 鱼 (Hemitripterus  villosus)
(55.61%)、花斑无须鲇 (Ageneiosus marmoratus)
(43.24%)、金钱鱼 (Scatophagus  argus)  (52.64%)
等以二碱基微卫星数目占优势[31,39-42]。因此，不
同物种的优势微卫星类型存在差异。 

3.3    微卫星基元重复次数分析

从许氏平鲉核苷酸重复次数来看，核苷酸
基元重复次数主要集中在 5~17次，6次最多，
有 91 669个位点，占总数的 17.66%；褐菖鲉核
苷酸重复基元以 5次最多，有 92 776个位点，
占总数的 16.72%。黄纬杰[29] 研究发现，草鱼核
苷酸基元重复次数以 10次为主，占总数的
23.23%，与许氏平鲉和褐菖鲉结果存在差异。
许氏平鲉和褐菖鲉单核苷酸重复次数以 10~14
次为主，草鱼单核苷酸重复次数最多，以
10~29次为主 [43]，鲌亚科 (Culterinae)鱼类 [44] 单
核苷酸重复次数以 10~24次为主，单核苷酸重
复次数大于许氏平鲉和褐菖鲉。许氏平鲉二核
苷酸重复基元主要集中在 6~12次，以重复 6次

最为常见，有 65 885个位点，占二核苷酸总数
的 26.59%；褐菖鲉二核苷酸重复基元主要集中
在 6~11次，以重复 6次最为常见，有 69 393个
位点，占二核苷酸总数的 25.5%。因此，该研
究中两种鱼类微卫星重复单元的重复次数主要
分布在 6~12次，随着重复次数的增加，对应位
点总数呈递减的趋势。 

3.4    微卫星序列长度及变异分析

随着微卫星序列扩增长度的增加，两种鱼
类核苷酸出现的频次整体呈逐渐下降的趋势。
许氏平鲉微卫星序列长度分布于 10~392 bp，平
均长度为 34.59 bp，序列长度为 12 bp的微卫星
位点数量最多，为 55 599条，占总位点数的
15.83%。褐菖鲉微卫星序列长度分布于 10~682
bp，平均长度为 36.87 bp，序列长度为 12 bp的
微卫星位点数量最多，为 55 942条，占总位点
数的 15.66%；其次为长度 10  bp的位点，为
51 744条，占总位点数的 14.79%。研究表明，
除二碱基和三碱基重复拷贝数有轻微波动外，
6种碱基类型的总体变化特点，就是随着重复
拷贝数的增加，各类别微卫星的数目逐渐递减，
以上这种现象在黄颡鱼[45]、绿鳍马面鲀 (Tham-
maconus  modestus)[35]、 中 国 花 鲈 (Lateolabrax
maculatus)[4]、红鳍东方鲀 (T. rubripes)[46] 等物种
全基因组微卫星中也有出现。对此，Wierdl等[47]

认为，一方面微卫星长度与微卫星稳定性有关，
即随微卫星长度的增加，其稳定性下降；另一
方面，微卫星的突变率与其重复拷贝数呈正相
关，即微卫星重复拷贝数越高，突变率就越大，
使得越长的微卫星序列数目越少。 

4    结论

本研究对许氏平鲉和褐菖鲉两种卵胎生鱼
类全基因组微卫星含量、微卫星重复类型、微
卫星基元重复次数、微卫星序列长度及变异等
四个方面进行了比较分析，为深入开展鱼类种
质资源研究及遗传育种等提供了数据支持。

感谢浙江海洋大学刘焘和武汉万摩科技有

限公司刘启在数据分析和论文撰写方面的帮助。
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Distribution and comparative analysis of whole genome microsatellite in
Sebastes schlegelii and Sebastiscus marmoratus

QU Caihui 1,     QU Yinquan 1,     HE Yan 2,     ZHAO Xiang 3,     GAO Tianxiang 1*

1. School of Fishery, Zhejiang Ocean University, Zhoushan　316022, China;
2. College of Marine Life Sciences, Ocean University of China, Qingdao　266003, China;

3. Fisheries College, Ocean University of China, Qingdao　266003, China

Abstract: To elucidate the distribution of microsatellites in the genomes of Sebastes schlegelii and Sebastiscus marmoratus, the

MISA software was employed to search for and compare microsatellite sequences across both genomes. The results indicated

that the total length of the S. schlegelii genome sequence was 848 024 649 bp, comprising 741 sequences, of which 635 con-

tained  534  272  microsatellite  loci.  The  total  length  of  microsatellite  sequence  was  14  151  681  bp,  with  an  average  of  one

microsatellite  locus per  1 587.25 bp,  representing 1.67% of the genome.  Of the sequences containing microsatellite  loci,  584

(91.97%)  contained  more  than  one  locus,   while  51 (8.03%)  contained  a  single locus.  The  ratios  of  different  repeat  types  of

microsatellites, ranked by size, were as follows: di-nucleotide (46.37%) > mono-nucleotide (30.97%) > tri-nucleotide (15.42%)

>  tetra-nucleotide  (5.7%)  >  penta-nucleotide  (1.19%)  >  hexa-nucleotide  (0.35%).  For  S.  marmoratus,  the  total  genome

sequence length was 795 691 141 bp, with a total of 90 sequences. Among these, 77 sequences contained 571 370 microsatel-

lite  loci.  The  total  length  of  microsatellite  sequences  was  15  854  826  bp,  with  an  average  of  one  microsatellite  locus  per  1

392.60 bp, accounting for 1.99% of the genome. Of the sequences containing microsatellite locus, 74 (96.10%) contained more

than  one  locus,  while 3  (3.70%)  sequences  contained a  single locus.  The  ratios  of  different  repeat  types  of  microsatellites,

ranked by size, were di-nucleotide (47.63%) > mono-nucleotide (32.90%) > tri-nucleotide (13.63%) > tetra-nucleotide (4.26%)

>  penta-nucleotide  (1.04%)  >  hexa-nucleotide  (0.53%).  Our  findings  demonstrate  that  the  microsatellites  of  different  repeat

types in S. schlegelii and S. marmoratus exhibit similar characteristics. Additionally, as the amplification length of microsatel-

lite  sequences  increased,  the  frequency  of  nucleotides  in  both  fish  species  showed  a  gradual  downward  trend.  This  study,

which compared the distribution of microsatellites in the genomes of S. schlegelii and S. marmoratus, provided a foundation for

future research on microsatellite marker screening, genetic analysis, and molecular breeding of these two species.
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