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應用微衛星基因座探討澎湖海域產野生與人工繁殖豹鱠

之遺傳歧異度與分化 
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摘   要 

豹鱠 (Plectropomus leopardus) 為高經濟價值的石斑魚種，行政院農業委員會水產試驗所澎湖海

洋生物研究中心已建立其人工繁養殖技術。為評估本所種原庫中豹鱠種魚與 F1 人工繁殖個體的遺傳

歧異度現況，本研究選擇微衛星基因座作為遺傳標誌進行分析。針對本所種原庫種魚 (n = 60)、F1 人

工繁殖個體 (n = 34) 及 澎湖海域之野生個體 (n = 33)，以 8 組高遺傳歧異性的微衛星基因座進行豹

鱠遺傳歧異度及族群遺傳結構分析。結果顯示對偶基因數介於 3–20 個，異型合子觀察值 (Ho) 介於

0.18–0.81，異型合子期望值 (He) 介於 0.21–0.88；族群遺傳分化指數（Fst）介於 0.021–0.087。人

工繁殖個體的遺傳歧異度相較於野生或種魚群無明顯的減少。然而，不管是野生個體、種原庫種魚或

F1 人工繁殖個體間，兩兩族群間皆具有顯著的遺傳差異 (p < 0.05)。遺傳結構分析結果顯示種原庫種

魚、F1 人工繁殖及野生族群已呈現明顯的遺傳結構 (k = 3 時具有最高的 likelihood 值)。據此我們可

以推論不同族群間可能具有遺傳分化狀況，且蓄養的種原庫種魚與 F1 人工繁殖個體亦可能產生人為

選汰的效應。本研究的結果將有助於豹鱠種魚群的管理與野生族群的保育。 

關鍵詞：豹鱠、微衛星基因座、遺傳歧異度、族群遺傳結構 

前   言 

石斑魚廣泛的分布於全世界熱帶至溫帶海

域，為珊瑚礁生態系是否健全的重要指標生物之

一，更是重要的沿岸漁業資源  (Heemstra and 
Randall, 1993)，其漁獲量雖然只佔全世界海洋漁

業總漁獲量的少數，但在許多熱帶與亞熱帶國家

的沿岸漁業中是非常重要的漁獲對象，例如菲律

賓、印尼、馬來西亞與馬爾地夫，每年均出口大

量的石斑魚至全球的華人市場，其中又以豹鱠 
(coral trout, Plectropomus leopardus) 等刺鰓鮨屬  
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(Plectropomus) 種類為大宗  (Richard et al.,2006; 
Sattar et al., 2012; Khasanah et al., 2020)。由於石斑

魚的高經濟價值與日益增加的市場需求，導致石斑

魚漁業資源遭受極大的採捕壓力。石斑魚因具有較

長的生活史、產卵群的聚集及先雌，後雄的雌雄同

體等特性，導致石斑魚很容易過度捕撈且難以恢復

原有資源量 (Sadovy et al., 2005, 2013)。 
豹鱠又稱為花斑刺鰓鮨、七星斑或東星斑，為

中大型體型且具高市場經濟價值的石斑魚。在分

類 上 屬 於 鱸 型 目  (Perciformes) 、 石 斑 魚 科 
(Epinephelidae)、刺鰓鮨屬 (Craig et al., 2011)。生

殖腺發育為先雌後雄模式 (monandric protogyny) 
(Ferreira, 1995)。卵屬浮游性並具有約 30 天的浮游

仔稚魚期 (Heemstra and Randall, 1993)。在仔稚魚

發育至底棲階段時，喜好棲息於砂礁交界的環境，
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別於成魚偏好桌狀軸孔珊瑚的環境 (Wen et al., 
2013)。在固定繁殖季節，成熟個體會聚集至特定

產卵場，形成個體數目約百餘尾的生殖產卵群 
(Samoilys and Squire, 1994; Zeller, 1998)。此繁殖特

性使得漁撈行為可以大量捕撈繁殖中的成熟個體，

導致豹鱠面臨極大漁獲壓力，澳洲與菲律賓等地均

已有漁獲量下降與漁獲體型變小的趨勢發生 
(Williamson et al., 2004; Mclean et al., 2011)。 

目前市場上豹鱠的漁獲供應多仰賴自天然海

域捕撈，由於氣候變遷、棲地破壞及過度漁撈，以

及缺乏有效的漁業資源保育與管理等因素，致該

魚種滅絕風險漸增，國際自然保護聯盟紅皮書

(IUCN Red List) 已將該魚種評定為 Least Concern 
(LC) 等級 (Choat and Samoilys, 2018)。爰此，中

國、日本、馬來西亞、泰國及我國等許多國家相繼

投入豹鱠人工繁養殖技術的研發與建立，盼能減

緩野生族群的採補壓力及提供廣大的市場需求。

行政院農業委員會水產試驗所 (以下簡稱本所) 
也於 2014 年成功建立該魚種的完全養殖技術。 

許多繁養殖魚類常因有限的種魚群產生的先

驅者效應  (founder effect)、基因漂變  (random 
genetic drift)，以及近親交配 (inbreeding)，導致子

代呈現低遺傳歧異度的現象，進而發生成長狀況

不佳、抗病能力或環境耐受力變差的狀況 
(Waples et al., 1990; Taniguchi, 2003)。因此，已有

許多研究聚焦於種魚與子代個體遺傳歧異度的監

測分析，並與野生族群進行比較 (Coughlan et al., 
1998; Norris et al., 1999; Perez-Enriquez et al., 
1999; Sekino et al., 2002; Lundrigan et al., 2005; 
Karlsson et al., 2011; Wang et al., 2011; Glover et al., 
2012; Liu et al., 2020; Polovina et al., 2020)。惟常見

的養殖石斑魚種類中，應用微衛星基因座

(microsatellite locus) 作為遺傳標誌進行野生與圈

養族群的遺傳歧異度比較研究者，則僅有點帶石

斑 (Epinephelus coioides) 與 龍 膽 石 斑 (E. 
lanceolatus) (Wang et al., 2011, 2016)。豹鱠雖已有

利用粒線體基因或微衛星基因座等遺傳標誌針對

野外族群遺傳歧異度、族群遺傳結構進行探討 
(Zhu and Yue, 2008; Ding et al., 2009; van 
Herwerden et al., 2009; Zhang et al., 2010; Cai et al., 
2013; Liu et al., 2013; Harrsion et al., 2016; Ma et al., 
2018)，但尚無針對野生、圈養與人工繁殖族群之

遺傳歧異度比較研究。 
微衛星座基因座因具有：1. 共顯性遺傳；2. 符

合中性選汰；3. 多型性高及 4. 基因突變率高等特

性，相較於粒線體基因較適合應用探討於長時間的

生物地理事件，微衛星基因座對於數個世代內 (短
時間) 族群遺傳結構的變化有較高的解析能力 
(Herllberg, 2007)。目前已被廣泛應用於探討石斑魚

的遺傳歧異度與族群遺傳結構 (Rhodes et al., 2003; 
Zatcoff et al., 2004; Zhu et al., 2005; Antoro et al., 
2006; Zeng et al., 2008; Ding et al., 2009; Zhang et al., 
2010; Schunter et al., 2011; Gao et al., 2012; Ma et al., 
2013; Liu et al., 2013; Beldade et al., 2014)。 

目前臺灣對於豹鱠的研究仍相當缺乏，僅有

少數的生態分佈調查報告顯示北部海域從三貂角

到西部海域的澎湖均可發現豹鱠蹤跡，又在澎湖

海域有較豐富的豹鱠族群。利用粒線體控制區基

因與微衛星基因座序列的差異，推論豹鱠在其整

個印度西太平洋的分佈範圍內可能 6 至 9 個遺傳

分化明顯的系群，推論不同群之間在生態尺度上

幾乎沒有基因交流 (gene flow)，當某一地區之族

群滅絕後恐難由其他地區的族群入添補充。臺灣

與菲律賓海域的族群已有相當程度的遺傳分化，

但相對與宿霧海域的族群遺傳組成較為相似，與

巴拉望海域的族群則較不相似  (van Herwrden, 
2009; Ma et al., 2018)。本所已建立的豹鱠完全養殖

技術，協助產業開發新興石斑養殖物種與增裕海

洋資源，惟對於種原庫內種魚與澎湖野生族群的

遺傳歧異度的了解仍有限。爰此，本研究針對：1.
適用於澎湖海域豹鱠之微衛星基因座的篩選；2. 
澎湖海域野生族群與種原庫種魚及 F1人工繁殖個

體遺傳歧異度分析，以及 3. 同族群的遺傳結構組

成等進行探討，藉以評估遺傳歧異度變動的模式

與程度，並推論可能的原因。 

材料與方法 

一、樣本採集與實驗前處理 

(一) 澎湖海域野生豹鱠 (PHW) 採集  

透過休閒釣客、標本漁戶、潛水店家、自行以

水肺潛水或於在地魚市場購買等方式蒐集，攜回

實驗室後置於 -20℃ 冷凍庫冰存。 
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(二) 種原庫豹鱠種魚樣本 (PHB) 採集 

配合本所澎湖海洋生物研究中心進行豹鱠種

魚檢查工作時，採集尾鰭鰭膜組織約 1×0.5 cm，

即刻保存於 95% 酒精中，再攜回至實驗室進行

DNA 萃取供後續實驗分析。該批種魚均為採集自

澎湖海域個體。 

(三) 人工繁殖個體樣本 (PHF1) 採集 

該批樣本為本所澎湖海洋生物研究中心於

103 年度所繁殖之 F1 個體，採集當下乃飼養於該

中心室內 FRP 水槽，隨機採集 34 尾個體全魚以冷

凍方式攜回實驗室進行後續實驗。 
實驗前處理，首先建置上述每尾豹鱠之編

(voucher number)，測量基礎形質與體色，採集肌

肉 (約 0.5×0.5 cm)、生殖腺、胃及耳石等樣本。 

二、萃取 genomic DNA 

取約 5–10 mg 的肌肉組織置於 1.5 ml 離心

管中，待酒精揮發後，使用 PUREGENETM DNA 
Purification Kit (Gentra systems Co., Nottingham, 
UK) 萃取基因組 DNA，存放於-20℃冰箱中備用。 

三、微衛星基因座篩選與分析 

根據 Zhu et al. (2005)、Ding et al. (2009)、
Zhang et al. (2010)、Van Herwerden et al. (2000)、
Liu et al. (2013) 及 Harrison et al. (2014) 等研究

所發表之 79 組豹鱠或刺鰓鮨屬微衛星基因座引

子進行測試 (Table 1)。 
將成功獲得 PCR 產物的 18 組引子，依據 PCR

產物之預測片段長度進行分組，分別利用 FAM、

VIC、NED 及 PET 等 4 種螢光染劑合成螢光引子

(Table 1)。利用螢光引子毛細電泳分析技術

(capillary electrophoresis with fluorescent-labeled 
technique) 進行所有樣本的微衛星基因座片段長

度判讀及分析。 

四、遺傳多樣性與族群遺傳結構分析 

利用  Genepop 4.0 (Raymond and Rousset, 
1995) 及 FSTAT version 2.3.9.2 (Goudet, 2001) 軟
體檢測每個基因座是否符合哈溫平衡  (Hardy-
Weinberg equilibrium)、連鎖不平衡檢定 (linkage 
disequilibrium)；微衛星多型性指數 (polymorphism 
information content; PIC) >0.5 表示具有高多型性，

Table 1  Characteristics of 8 microsatellite loci for Plectropomus leopardus 

NO. Loci ID Label Repeat motif Sequence 
Tm

(℃)

Prod 
size

Na 
H-W test 
(p value) 

Accession 
number 

P2 PL3007 VIC (AC)22 ATTGATTCACTCAGCCCCTCTC 61
213-
245

11 0.24 HM807488.1

    CTCAGCAGCTATTGGATACATT      

P6 PL3066 VIC (CT)11 CACGATGGTCTAAATCCTGTCC 65
215-
242

4 0.96 HM807495.1

    CCTGTAACCCAAGACACAAAAC      

P7 PL68 NED (AC)5…(TG)10 TGACCACAAACCAAACAAC 58
349-
430

15 0.19 KC602389 

    ATTTCCCAAACCTCCTTAC      

P8 PL58 PET (TG)9TCCA(TG)7TT(TG)5 AAGCCGCACGATGTGGAAAC 59
203-
270

11 0.47 KC602387 

    CAGATGGAGAAGAAGCAGGAA      

P9 PL1473 FAM (TC)6(CT)6(CA)6…(CA)5 CTGAACGGATAAGCTGTGGC 65
170-
215

3 0.41 KC602382 

    CTGTGGGTTTGGATGGAGAT      

P11 PL11 NED (TC)6(TG)3 CACTCATGCTGTCCCTTTTCTC 57
146-
163

4 0.03* GU724997 

    TGCGAGGACACAGAGCAAGAA      

P12 PL09 PET (TG)16T(GTGC)4 CCACAAACCTGCTGGTCATAT 55
105-
149

13 0.09 GU724995 

    CAATCACCTGGTCCGAAGTCT      

P14 PLL12-Ding VIC (AC)19 CTTGATGACTCGGGCTCCTTTC 50
242-
302

13 0.48 FJ548650 

     GTGTTTGGCAGGACCTTGAGTG      
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0.5 > PIC > 0.25 表示具有中度的多型性，PIC < 0.25
表示具有低度多型性 (Botstein et al., 1980)。利用

統計軟體 Arlequin Version 3.5 (Excoffier and 
Lischer, 2010) 及 GENEPOP (Raymond and 
Rousset, 1995; Rousset, 2008) 估算計算族群的異型

合子的觀察值 (Ho) 和期望值 (He) 及對偶基因

數 (number of alleles) (A)；族群間的遺傳分化指數 
(Fst) 係根據 Fst = 1/(1+4Nm) 的公式，估計遺傳分

化程度，其中 N 表示族群中有效族群量，m 表示

個體遷徙速率。當 Fst 值愈高，顯示遺傳分化程

度愈大 (Wright, 1965, 1978)；應用 STRUCTURE
軟體進行 bayesian-clustering assignment test，從

個體層面上分析所有樣本之遺傳結構組成 
(Pritchard et al., 2000; Falush et al., 2003)，並依照

遺傳上的差異進行模擬分群，推估可能之分群並

以不同顏色代表不同的遺傳組成。根據對偶基因

頻率的柱狀分佈圖，各柱體代表每一尾豹鱠樣本，

相同顏色表示具有類似的對偶基因頻率。以

MCMC 法 (Markov chain Monte Carlo) 進行事後

機率值 (likelihood)運算，並進行 10,000 次模擬計

算，並重覆 10 次運算取平均值。分別計算各分群

數 (K：1 至 3 群) 的事後機率平均值，該值越接

近 0 顯示此 K 值分群的結果越可信；並以 Structure 
Harvester 線上軟體進行 Evanno 演算，藉以推論最

佳的分群數。 

結   果 

本研究共計採集 33 尾野生、60 尾豹鱠種魚及

34 尾人工繁殖豹鱠，共計 127 尾樣本進行分析比

較。完成 79 組豹鱠與刺鰓鮨屬的微衛星基因座引

子測試，其中僅 18 組微衛星引子均可於野生、種

魚及人工繁殖等 3 個族群獲得 PCR 產物。 

接續利用 18 組螢光微衛星引子進行基因型判

讀，其中僅 8 組可於多數豹鱠樣本呈基因片段長

度多型性，PIC 值介於 0.20 (P11) 至 0.87 (P8)，除

了 P9 及 P11 外，其他組引子之 PIC 值皆高於 0.5，
顯示這些微衛星基因座在本研究的豹鱠樣本中具

中或高度多型性 (Table 2)。哈溫平衡檢測結果顯

示，僅 P8 與 P11 有顯著偏離 (p < 0.05)，其餘基

因座均無偏離；連鎖不平衡檢測顯示，P12 與 P14
有顯著連鎖 (p < 0.05)，其餘基因座兩兩間均無連

鎖效應。 
八組微衛星基因座的對偶基因數 (A) 介於 3

組 (P9) 至 20 組 (P12)，平均 12.25 組。此外，就

野生 (PHW)、種魚 (PHB) 及人工繁殖 (PHF1) 
等 3 個族群個別來看，在 3 個族群內均呈現基因

片段多型性。PHW 族群中以 P9 與 P11 具有最少

的對偶基因數 (3 組)，P7 具有最多的對偶基因數 
(13 組)；PHB 族群以 P9 及 P11 具有最少的對偶基

因數 (2 組)，P7 具有最多的對偶基因數 (17 組)；
PHF1 族群以 P9 具有最少的對偶基因數 (2 組)，
P2 具有最多的對偶基因數 (10 組) (Table 3)。 

利用 8 組微衛星基因座所估算出豹鱠在

PHW、PHB 及 PHF1 等 3 個族群中的 Ho 值介於

0.18–0.81，平均值為 0.64；He 值介於 0.21–0.88，
平均值為 0.68。PHW 族群的 Ho 值介於 0.26–
0.82，平均值為 0.64；He 值介於 0.27–0.89，平均

值為 0.68，其中有 1 組異型合子觀察值大於期望

值。PHB 族群的 Ho 值介於 0–0.83，平均值為

0.62；He 值介於 0.03–0.86，平均值為 0.65，其中

僅 1 組異型合子觀察值大於期望值。PHF1 族群的

Ho 值介於 0.26–0.82，平均值為 0.66；He 值介於

0.37–0.79，平均值為 0.65，其中有 5 組異型合子

觀察值大於期望值 (Table 3)。 

Table 2  Polymorphism information content (PIC) of microsatellite loci of Plectropomus leopardus for all sample sites

Population 
Locus number 

P2 P6 P7 P8 P9 P11 P12 P14 

All populations 0.82 0.55 0.84 0.87 0.36 0.2 0.83 0.75 

Wild population (PHW) 0.78 0.46 0.87 0.76 0.39 0.25 0.77 0.79 

Broodstock (PHB) 0.83 0.56 0.84 0.75 0.35 0.03 0.75 0.76 

Offsprine (PHF1) 0.73 0.57 0.75 0.73 0.32 0.31 0.69 0.65 
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Fig. 1  Mean of the estimated Ln probability 

(likelihood) of K=1, 2, 3. 

 
 

PHW、PHB 及 PHF1 等 3 個族群之間的 Fst 分
別為 0.062 (PHW vs PHB)、0.062 (PHW vs PHF1) 
及 0.087 (PHB vs PHF1)，統計上皆呈現顯著差異 
(p < 0.05)。族群遺結構組成分析結果顯示，當 k = 
3 時 具 有 最 高 可 信 度 的 事 後 機 率 平 均 值 
(likelihood) = ‐3258.7 (Fig. 1)，Evanno 演算結果顯

示，分為 3 群為最佳之分群結果 (Fig. 2)。 

討   論 

水產種苗生產過程中，親代種原的管理是很重

要的一環，包括其來源、體型尺寸、性別組成、性

狀表現及遺傳歧異度等相關資訊蒐集與分析，都會

影響後續的繁養殖操作 (Duncan et al., 2013)。譬如

母體效應 (maternal effect) 的影響，雌魚的個體大

小或年齡會影響其卵的大小與品質，進而影響子代

幼苗的存活率與初期成長 (Messina and Fox, 2001; 

Table 3  Summary table of microsatellite loci genetic variability 

Population Parameters 
Locus number 

P2 P6 P7 P8 P9 P11 P12 P14 ALL

ALL 
(n = 127) 

A 14 6 18 18 3 4 20 15 12.25

AR 4.18 2.77 4.38 4.50 1.94 1.61 4.27 3.75  

Ho 0.78 0.60 0.81 0.73 0.45 0.18 0.77 0.77 0.64

He 0.83 0.60 0.86 0.88 0.46 0.21 0.85 0.78 0.68

Wild population (PHW) 
(n =33) 

A 9 4 13 11 3 3 11 11 8.13

AR 3.99 2.49 4.65 3.83 2.06 1.76 4.01 4.05  

Ho 0.82 0.50 0.75 0.76 0.48 0.21 0.79 0.82 0.64

He 0.81 0.50 0.89 0.80 0.51 0.27 0.81 0.83 0.68

Broodstock (PHB) 
(n =60) 

A 12 6 17 13 2 2 14 12 9.75

AR 4.26 2.81 4.13 3.71 1.92 1.10 3.76 3.85  

Ho 0.80 0.60 0.83 0.73 0.53 0.00 0.75 0.72 0.62

He 0.85 0.61 0.86 0.78 0.45 0.03 0.79 0.79 0.65

Offsprine (PHF1) 
(n=34) 

  

A 10 4 9 6 2 3 9 8 6.38

AR 3.74 2.83 3.81 3.57 1.87 1.88 3.55 3.23  

Ho 0.71 0.68 0.82 0.74 0.26 0.47 0.76 0.82 0.66

He 0.76 0.63 0.79 0.78 0.41 0.37 0.72 0.71 0.65

A: number of alleles 

AR: allelic richness 

Ho: observed heterzygosity 

He: expected heterzygosity 
 

L(K) (mean±SD) 
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Rollinson and Rowe, 2016)。此外，人為選汰、小規

模的種魚群數量會導致發生先驅者效應或基因漂

變現象，均會造成子代呈現低遺傳歧異度，進而發

生成長狀況不佳、抗病能力或環境耐受力變差的

狀況 (Waples et al., 1990; Taniguchi, 2003)。即便

起初種魚群與野生族群具有相似的遺傳歧異度，

仍可能因為不當的飼養管理或繁殖策略，導致數

個繁殖世代內的遺傳歧異度迅速衰退 (Taniguchi, 
2003)。 

本研究為繼龍膽石斑與點帶石斑之後，第 3 種

進行野生與人工繁養殖族群遺傳歧異度比較分析

的石斑魚類。本研究所採用之 79 組微衛星基因座

為參考已發表之文獻，並非自行篩選，可用於分析

的組數比率僅 10.1% (8 組)，且部分基因座之基因

片段多型性偏低，均可能會影響分析結果。未來仍

需篩選具多型性之微衛星基因座以持續進行遺傳

歧異度監測分析，亦可供發展遺傳標誌之指紋分

析技術 (fingerprinting technique)，藉以進行分子標

誌育種，篩選成長性狀較佳或體色較紅艷之個體

做為種魚，或是可用於人工繁殖個體有進行放流

或逸散之野外時，可協助用於評估放流的效果或

逸散的程度 (Coughlan et al., 1998; Lundrigan et al., 
2005)。 

根據微衛星基因座的對偶基因數的比較顯

示，野生與種魚群具有近似的對偶基因數目，人工

繁殖群在 P7、P8、P12 及 P14 等數個微衛星基因

座則有明顯的減少趨勢。3 個族群具近似的異型合

子的觀察值，顯示 3 個族群仍具尚屬高程度的遺

傳歧異度。相較於其他大宗養殖石斑魚種，澎湖豹

鱠野生與種魚族群的基因數有高於野生點帶石斑

與龍膽石斑的趨勢，但在異型合子觀察值則無明

顯差異。人工繁殖族群的部分，豹鱠與點帶石斑或

龍膽石斑亦無明顯差異；若以國際自然保護聯盟

紅皮書之資源評估等級進行區分比較不同魚種的

對偶基因數，澎湖海域的豹鱠明顯高於極危 
(critically endangered, CR) 等級的拿騷石斑  (E. 
striatus)、瀕危 (endangered, EN) 等級的赤點石斑 
(E. akaara)、無危 (least concern, LC) 等級的馬拉

巴石班 (E. malabaricus) 與網紋石斑 (E. merra)，
卻明顯低於 LC 等級的玳瑁石斑 (E. quoyanus) 與
橫紋鱠 (Cephalopholis boenak) (Table 4)。本研究

調查期間發現，在臺灣周圍海域僅澎湖海域擁有

豐富的豹鱠族群數量，是否為豹鱠之繁殖或棲息

場域目前仍無定論，實有必要釐清以協助該魚種

之漁業資源管理及保育。此外，因本所已完成該魚

種之完全養殖技術，針對野外族群的保育管理，也

將有助於種原庫內種魚的汰換與維持遺傳歧異

度，減緩子代發生遺傳歧異度降低的狀況。 
本研究分析之人工繁殖個體為 F1 子代，雖親

代種原均為自野外採集之個體，惟根據族群遺結

構組成分與遺傳分化指數分析的結果均顯示，野

生、種魚及人工繁殖等 3 個族群間呈現明顯不同

的遺傳結構，且有顯著的遺傳分化。野生與種魚群

呈現不同遺傳結構，推論可能是由於採集自澎湖

海域不同的系群所致。根據馬等 (2014, 2018) 的
研究顯示，臺灣海域的豹鱠與菲律賓海域的族群

雖有相當程度的分化，與宿霧海域的族群較相似，

卻與巴拉望海域的族群不同。此結果也顯示澎湖

海域可能存在有不同系群的豹鱠族群。同樣分佈

於澎湖海域呈現不同遺傳結構的狀況也發生在桌

PHF1                               PHB                             PHW 

Fig. 2  Genetic clustering patterns of Plectropomus leopardus from different sample sites as inferred by Bayesian 

methods implemented in the STRUCTURE program. 
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型軸孔珊瑚 (Acropora hyacinthus)，以細胞核基因

與粒線體控制區基因分析結果顯示澎湖北部與南

部海域呈現截然不同的基因型，北部海域的系群

與日本沖繩相似，南部海域則與日本鹿兒島相似，

推測應為受到海底地形與黑潮的隔離 (barrier) 致
產 生 臨 域 性 遺 傳 分 化  (parapatric genetic 
differentiation) 的現象 (Suzuki et al., 2016)。此現

象也在許多石斑魚被發現有類似狀況，例如烏鰭

石斑 (E. marginatus) (Schunter et al., 2011a, b)、拿

騷 石 斑 (Jackson et al., 2014) 、 黑 尾 下 美 鮨

(Hyporthodus acanthistius) (Beldade et al., 2014)、赤

石斑魚 (E. fasciatus) (Kuriiwa et al., 2014)、網紋石

斑魚 (Muths et al., 2015)。豹鱠在澎湖海域是否有

因為水文等環境因子造成遺傳分化仍需要更多的

研究驗證。 
種魚與人工繁殖群呈現不同遺傳結構，推論

可能為繁殖操作方式與豹鱠的繁殖產卵行為所

致。現行本所豹鱠繁殖方式乃將所有種魚集中與

收卵，無法確認是否所有種魚均有排精卵的行為，

亦無法進行實際配對個體的辨識。根據 Samoilys 
and Squire (1994) 的調查指出，豹鱠在形成繁殖群 
(spawning aggregation) 時，雄魚仍具有領域性以防

止其他雄魚靠近。在與雌魚發生求偶行為與配對

後，會迅速游離繁殖群，在接近水表處同時排出精

卵。然而在人工的環境內，豹鱠是否仍保有此行為

尚無明確的研究。從本研究的結果推論，即便將多

Table 4  Genetic variability inferred from microsatellite loci of groupers and some aquaculture species 

Species A Ho He 
IUCN Red
list status

Reference 

Plectropomus leoaprdus (PHW) 8.1 0.64 0.68 LC this study 

P. leoaprdus (PHB) 9.8 0.62 0.65 LC this study 

P. leoaprdus (PHF1) 6.4 0.66 0.65 LC this study 

Epinephelus striatus 4–25 0.11–1 0.61–1 CR Jackson et al., 2014  

E. akaara 4.3 0.58 0.45 EN Koedprang et al., 2007 

E. polyphekadion 14 0.59–0.92 0.78–0.95 VU Rhodes et al., 2003 

E. morio 8–27 0.44–0.95 0.54–0.93 VU Zatcoff et al.,2004 

E. marginatus 10.3 0.61 0.74 VU De Innocentiis et al., 2001

E. malabaricus  3.7 0.67 0.72 LC Yin et al., 2012 

E. coioides (Thailand) 3.6–5.1 0.36–0.55 0.5–0.66 LC Antoro et al., 2005 

E. coioides 6.4–12.9  0.64–0.81  Wang et al., 2011 

E. coioides (Aquaculture) 6.7–8.8  0.65–0.73   

E. coioides (South China Sea) 3.6 0.68 0.7  Yin et al., 2012 

E. merra 4.6 0.75 0.78 LC Yin et al., 2012 

E. merra 14.6 0.56 0.73  Muths et al., 2015 

E. quoyanus (Australia) 18.4 0.75 0.81 LC Al-Salamah, 2014 

E. quoyanus (Taiwan) 11.6 0.76 0.78  Chen et al., 2015 

Cephalopholis boenak (Taiwan) 18.9 0.68 0.75 LC Shiao et al., unpublished 

E. lanceolatus 7.4–7.8 0.34–0.35 0.66 DD Wang et al., 2016 

E. lanceolatus (Aquaculture) 6–7.6 0.36–0.45 0.54–0.64   

Pampus argenteus 5.5 0.71 0.77 VU Qin et al., 2013 

Lates calcarifer (Aquaculture) 10.2 0.8 0.78 LC Senanan et al., 2014 

L. calcarifer 12.2 0.79 0.79    
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尾豹鱠種魚集中進行繁殖，實際上可能僅有少數

的個體有排精卵的行為，而導致繁殖子代的遺傳

結構與種原群整體不同。另一方面，劉等 (2004) 
發現橫紋鱠在人工飼養環境下，雌魚的性轉變行

為會受同一池內有無其他雄魚個體存在影響。在

已有雄魚存在的池中，雌魚皆未有性轉變行為。倘

將 2 尾以上的公魚於同池飼養，則會造成行為位

階較弱勢的個體再度性轉  (bidirectional sex 
change) 變成雌魚，整個池中僅會有一尾公魚的存

在。這種在石斑魚的雙向性轉變現象也曾在赤點

石 斑 被 驗證 (Okumura, 2001; Sadovy and Liu, 
2008)。綜上，豹鱠飼養於人工環境下是否產生階

級性的社會行為模式，以及繁殖配對行為模式與

性轉性行為模式，進而影響種原群的性比與繁殖

子代的遺傳歧異度，均待更多的研究予以確認。 
目前對於臺灣周圍海域豹鱠族群的研究仍非

常缺乏，未來應積極進行遺傳多樣性、族群遺傳結

構、產卵場調查、動物行為與基礎漁業生物學等研

究，俾利擬定合理且有效之漁業管理保育策略，以

維該魚種之永續利用，也可幫助豹鱠發展成為新

興養殖石斑魚種。本研究亦將持續針對種原庫豹

鱠 F2 子代進行遺傳歧異度評估，俾供豹鱠種魚管

理參考。 
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Genetic Divergence Between Laboratory-bred and Wild Populations of 

Coral Trout (Plectropomus leopardus) Inferred from Microsatellite DNA 
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ABSTRACT 

  Coral trout, Plectropomus leopardus, is one of the high-priced groupers. However, wild populations of P. 
leopardus are facing population decline due to overharvesting and habitat destruction. In order to restore the wild 
populations, we established a breeding program to artificially propagate P. leopardus, and subsequently examined 
the genetic diversity and differentiation among the breeding stock, artificially bred stock (F1), and wild populations 
around the Penghu Islands of Taiwan. A total of 127 individual specimens of P. leopardus, including 60 individuals 
from the breeding stock, 34 F1 fish, and 33 fish from the wild populations were examined using 8 nuclear 
microsatellite (MST) markers. The results of the MST analyses revealed that the number of alleles (A) ranged 
from 3 to 20, the observed heterozygosity (Ho) ranged from 0.18 to 0.81, and the expected heterozygosity (He) 
ranged from 0.21 to 0.88. The allele and heterozygosity results revealed that the genetic diversity of the F1 fish 
was not significantly decreased in comparison to that of the breeding stock and wild populations. However, the 
pairwise population differentiation index (Fst) ranged from 0.021 to 0.087, and all the population pairs were 
significantly different (p < 0.05) from each other. Furthermore, the genetic structure analysis results revealed that 
distinct genetic structures existed among the breeding stock, F1, and wild populations (when k = 3 with maximum 
likelihood value = ‐3258.7), suggesting the effect of artificial selection on the breeding stock. Our results will be 
useful for the future management of the breeding stock and the conservation of coral trout in general. 

Key words: Coral trout (Plectropomus leopardus), microsatellite locus, genetic variability, population 
genetic structure 
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