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摘   要 

豹鱠 (Plectropomus leopardus) 分布於熱帶及亞熱帶地區的珊瑚礁海域，為亞洲地區重要經濟性

石斑魚種之一，且艷紅體色個體價格高於灰色個體。隨著漁撈技術進步市場需求日益漸增，以致野生

豹鱠漁業資源銳減。為了保育野生豹鱠族群，行政院農委會澎湖海洋生物研究中心已建立豹鱠完全養

殖技術。然而，人工繁殖豹鱠體色常為灰褐色或淺粉紅色，無法取代捕捉野生豔紅體色豹鱠之需求，

且目前對於豹鱠體色形成機制也尚未了解透徹。本研究於澎湖十處海域收集不同體色豹鱠相關資料達

2,916 筆，並萃取其遺傳物質 DNA 供後續實驗，結果顯示所捕獲之艷紅色豹鱠體長皆顯著大於灰褐

與暗紅色個體，以基因體研究方法與線性混合模型分析具潛力之三個單點核苷酸變異位點，其中代號

SNP_87_4 與多個魚體部位體色表現變異在統計上具有顯著差異。綜合上述結果，本研究希冀能提供

養殖業篩選出豔紅體色豹鱠之種魚，滿足市場需求緩解野生豹鱠捕撈壓力，協助產業發展並維護生態

平衡達到資源永續經營之雙贏目標。 

關鍵詞：豹鱠、體色、單點核   酸變異位點、數量性狀基因座 

前   言 

豹鱠  (Leopard coral grouper, Plectropomus 
leopardus) 中文名花斑刺鰓鮨，俗名為七星斑、

東 星 斑 與 紅 條 等 。 分 類 上 屬 於 鱸 形 目

(Perciformes) 、鮨科  (Serranidae) 、鰓棘鱸屬 
(Plectropomus)，分布於日本以南至澳洲及加羅林

群島以東的西太平洋海域 (Zeller, 1997)，棲息於

深度範圍 3–100 m 的暖水礁岩地區，最大體長

可達 120 cm (邵，2020)。豹鱠與大多數的石斑魚

都是先雌後雄的雌雄同體，其性別轉變隨著社會

位階而發生 (Ferreira, 1995; Adams, 2003)。近年

來東南亞地區因過度捕撈，以及漁業活動影響豹

鱠群聚產卵，在菲律賓與澳洲發現豹鱠族群量下

降甚為明顯  (Padilla et al., 2003; Mclean et al., 
2011; Yin, 2014)，雖然國際自然保育聯盟紅皮書目 
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前將豹鱠列為無危物種 (least concern) (Choat and 
Samoilys, 2018)，但仍需要建立妥適的漁業管理措

施及保育行動策略，以免將來淪為資源量評估風

險等級更高之物種。 
石斑魚是重要經濟性水產養殖物種，約有 47

種石斑魚養殖盛行於東亞及東南亞地區 (Rimmer 
and Glamuzina, 2019) ， 主 要 以 龍 膽 石 斑

(Epinephelus lanceolatus)、點帶石斑 (E. coioides)
及馬拉巴石斑 (E. malabaricus) 為大宗養殖種類。

豹鱠因具有別於上述種類的艷紅體色，又在中華

文化中紅色象徵好運及喜氣，使得該魚種一直為

華人市場中的高經濟價值石斑魚種  (Fabinyi, 
2012)，且艷紅色體色豹鱠可比灰褐色個體高出兩

倍價錢 (Yang et al., 2020)。行政院農業委員會水

產試驗所澎湖海洋生物中心已建立豹鱠完全養殖

技術 (許等, 2014)，惟經人工環境飼養的豹鱠其體

色無法像野生型體色般艷紅，大多呈現灰褐色、暗

紅或粉紅色。為改善此問題，已有許多飼料添加或

養殖環境管理相關研究提出如何進行體色增豔 
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(Kelsh, 2004; Melianawati et al., 2013; Kusumawati 
and Setiawati, 2017)，探討調控體色遺傳變異機制

則可供了解該等飼料添加物或環境因素如何與遺

傳因子交互作用，進而降低養殖管理成本，係為一

值得探究的魚類體色變異議題。 
豹鱠如同其他珊瑚礁魚擁有多變的體色，會

因為外在的環境條件、攝食行為、疾病以及其他壓

力等而有所改變  (Kingsford, 1992; Wang et al., 
2015; Lerebours et al., 2016)，豹鱠體色具多態性，

在本研究中魚隻樣本體色介於豔紅與灰褐色間，

臺灣周邊海域、日本沖繩及中國南海皆有發現不

同體色之野生型豹鱠 (Cai et al., 2013; Maoka et al., 
2017; Yang et al., 2020)。除了外在因素影響體色呈

現外，研究發現飼料中添加類胡蘿蔔素中因含有

蝦紅素會使豹鱠體色呈現紅色 (Kusumawati and 
Setiawati, 2017; Maoka et al., 2017)，改變調節類胡

蘿蔔素相關基因 BCO2、LRP11、ANGPTLs 也可能

影響豹鱠所帶有的體色 (Yang et al., 2020)。目前

中國研究團隊已完成豹鱠全基因體序列定序，而

其全基因序列小於其他石斑魚，推斷可能與豹鱠

位於石斑科之演化樹祖先位階為較早演化出之物

種有關 (Yang et al., 2020)。過去常利用微衛星基

因座等相關遺傳標誌來探討野生豹鱠的族群歧異

度、族群遺傳結構，有助於豹鱠育種與漁業管理 
(Ding et al., 2009; Van Herwerden et al., 2009; Zhang 
et al., 2010; Ma et al., 2018)。藉由計算人工養殖魚

之微衛星基因座異合性 (heterozygosity)比例可發

現，豹鱠異合性比例為 0.42% (Yang et al., 2020)，
高於赤點石斑魚的 0.375% (Ge et al., 2019)、莫瑞

鱈的 0.113%  (Austin et al., 2017)、歐洲梭鱸的

0.14% (Nguinkal et al., 2019)、西藏高原鰍的 0.1%  
(Yang et al., 2019)、雄性草魚的 0.25% 與雌性草魚

的 0.09% (Wang et al., 2015)，顯示豹鱠在水產養殖

物種中尚屬低度人為選育物種，且具有高度族群

遺傳歧異度，進而影響到表現型變異 (phenotypic 
variations)。 

分子標誌輔助育種 (marker-assisted selection) 
有效且精確地用於重要的經濟性水產物種 (Eze, 
2019)，從遺傳調控機制下，於目標基因尋找單點

核苷酸多態性  (single nucleotide polymorphism, 
SNP)，此單點核苷酸變異位點極有可能會影響魚

體性狀，例如大西洋鮭魚中 IGF1 基因位於啟動子

位置上的單點核苷酸變異位點，與體重成長發育有

顯著差異 (Tsai et al., 2014)；金魚尾巴外觀呈現雙

尾或單尾的性狀差異是透過 chd 基因上其單點核苷

酸變異位點轉譯成終止密碼子 (Abe et al., 2014)；
藍身大石斑 (E. tukula) 的 3'非轉譯區與非同義編

碼區域分別在 ACTC1 和 PCNT 基因上的單點核苷

酸變異位點與生長性狀相關 (Hsu et al., 2021)。 
根據中國發表豹鱠體色調控相關之數量性狀

基 因 座  (quantitative trait loci, QTL) 文 獻 中 
(Wang et al., 2015; Yang et al., 2020)，本研究根據

Wang et al. (2015) 之表三與 Yang et al. (2020) 之
表一，兩篇文獻經轉錄體分析結果各列出具有顯

著差異的數量性狀基因座，從上述文獻之結果中

篩選出的八個高度與體色相關之數量性狀基因

座，後續將利用基因體研究方法找出具潛力單點

核苷酸變異位點，運用線性混合模型估算豹鱠體

色相關數量性狀基因座之單點核苷酸變異點與體

色性狀間的關聯性，篩選出與豔紅體色豹鱠相關

之分子標誌，不但能增加我國對於豹鱠基因體的

研究深度，更可協助產業進行種原群選汰與管理，

協助我國豹鱠養殖的產業化發展。 

材料與方法 

一、收集不同體色之野生型豹鱠 

以竿釣、水肺潛水與當地魚市場購買等方式

採集澎湖周邊海域之野生豹鱠，收集不同體色魚

體並記錄其採集地點、體色、體重與體長等數據。

以體色計測量不同體色豹鱠之五個不同位點的

L/a/b 值，分別為頭部、中背段、尾腹段、尾部與

尾鰭 (Fig. 1)，並依體色分成灰褐色、暗紅色及豔

紅色，標示此體色數量於捕獲地點，最後取其肌肉

組織保存於 95%酒精進行後續試驗分析。 

二、萃取 DNA 遺傳物質 

根據 gSYNCTM DNA Extraction Kit (Geneaid) 
的標準操作步驟萃取 DNA 遺傳物質。取 0.02–
0.03 g 肌肉組織放入 1.5 ml 微量離心管中，加入

200 μl Lysis buffer 和 20 μl Proteinase K solution 混

合均勻，以滅菌剪刀將組織剪碎後放置於 60℃ 乾 
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Fig. 1  The five measurement sites for the wild-type 

leopard coral grouper individuals with bright red and 

brown skin coloration in the Penghu region. The 

numbers represent the head (1), the middle part of the 

back (2), the bottom part of the abdomen (3), the tail 

(4), and the caudal fin (5). These five sites were 

measured via L/a/b values using a colorimeter. 

 

浴槽反應至隔天。將 1.5 ml 微量離心管的混合液以

14,000–16,000×g 離心，接著取其上清液於新的

1.5 ml 微量離心管中，並加入 200 μl GSB buffer 及
200 μl 99.9% 酒精混合均勻後，將混合液吸出移至

GS column，再以 14,000–16,000×g 離心 1 min，
將 collection tube內的液體倒入廢液桶。接著以wash 
buffer 沖洗 GS column，再以 14,000–16,000×g 離

心 30 sec 並倒掉管內廢液，上述步驟重複兩次，以

14,000–16,000×g 離心 3 min 將殘餘的液體去除。

在 GS column membrane 上加入 45 μl EB Buffer 靜
置 3 min 以利回溶 DNA，最後以 14,000–16,000 
rpm 離心 30 sec，收集回溶 DNA 於 1.5 ml 微量離

心管，以超微量分光光度計 (DeNovix, USA) 測定

DNA 品質與濃度，DNA 品質須符合 A260/A280 與

A260/A230 之比值介在 1.8 及 2.0 間，並將樣品保

存於 -20 ℃ 冰箱。 

三、聚合酶連鎖反應（polymerase chain 
reaction, PCR） 

將粒腺體 DNA 中細胞色素 c氧化酶亞基 I 基
因 (cytochrome c oxidase I, COI) 生物條碼 (DNA 
barcode) 作為內部控制基因  (internal control 
gene)，並利用 PCR 技術將此片段放大，以此來辨

識和鑑定豹鱠。PCR 技術使用 Butter Taq 2X Master 

Mix (Protech, Taiwan)，根據廠商建議配方與反應

條件 (1) 高溫分離兩股 DNA：95 ℃ 5 min；(2) 引
子黏合與延長：95 ℃ 30 sec、55 ℃ 30 sec、72 ℃ 
1 min，共循環 30 次；(3) 最後延長：72 ℃ 5 min。
取 5 μl PCR 產物與 1 μl 6X DNA Fluorescent 
Loading Dye (SMOBIO, Taiwan) 混合，接著將樣

本注入 1% 瓊脂糖凝膠 (agarose gel) 進行電泳分

析，以 Bio-1000F 藍光掃描影像系統 (Microtek, 
Taiwan) 於藍光下確認單一產物長度與濃度後，送

至廠商進行桑格定序 (Sanger sequencing) 服務，

樣本序列以 NCBI 資料庫比對確認此物種為豹鱠，

接續體色相關基因序列實驗。 

四、體色相關基因序列定序 

本研究根據已發表文獻中 Wang et al. (2015)
之表三與 Yang et al. (2020) 之表一篩選出八個與

體色高度相關之數量性狀基因座  (Wang et al., 
2015; Yang et al., 2020)，並對此八個體色相關數量

性狀基因座之外顯子上游約 1000 個核苷酸進行引

子設計，煉合溫度皆約 60 ℃，將收集之不同體色

同種之野生型豹鱠以對應之引子進行 PCR 放大

後，上述樣本送至廠商 (Genomics, Taiwan) 進行

桑格定序服務，並進行後續單點核苷酸變異點基

因型分析。 

五、以等位基因特異性擴增法  (allele-
specific amplification, ASA) 檢測單

點核苷酸變異點基因型 

以等位基因特異性擴增法並設計 12 組引子，

使用 Butter Taq 2X Master Mix，根據廠商建議配

方以及反應溫度與時間，將攜帶有潛力之單點核

苷酸變異點相對應體色數量性狀基因座放大此片

段，檢測不同個體之豹鱠此單點核苷酸變異點中

所攜帶基因型。 

六、體色相關序列之變異點與線性混合模

型關聯性分析 

經序列分析並找尋有代表性之單點核苷酸變

異點，體色相關因子 (地點、單點核苷酸變異點基
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因型與魚體長度 ) 套用線性混合模型  (linear 
mixed model, LMM) 測定其關聯性，本實驗採用已

發表之程式 DMU restricted maximum likelihood 
estimation (DMU REML) package 進行序列變異點

與體色關聯性之統計分析  (Madsen and Jensen, 
2013)。線性混合模型應用公式為： 

y = Xb + miBi + Zu + e 
y 為性狀體色的向量；X 為固定因子之矩陣；

b 為固定因子之向量；mi 為基因型之向量包含第 i
遺傳標記所攜帶之遺傳訊息；Bi為第 i 遺傳標記之

隱性遺傳效應；Z 為隨機因子之矩陣；u 為隨機因

子之向量；e 為隨機餘數的向量，其分布為 e~N (0, 
I𝜎𝑒^2)。透過此模型探討每一個單點核苷酸變異點

對於豹鱠體色之影響力。 

七、生物統計 

DMU REML package 序列變異點與體色關聯

性之統計分析，需由統計軟體 R 語言撰寫；不同

體色的體長相關資料透過軟體 R 語言中的單因子

變異數分析 (one way ANOVA)，分析於不同體色

下豹鱠之體長是否有顯著差異，事後比較檢定以

杜凱確實差異檢定  (Tukey's honestly significant 
difference test, Tukey's HSD)。 

結果與討論 

一、澎湖海域不同體色豹鱠之地理分布

與體長 

橫跨澎湖周邊十個不同海域，自大倉、姑婆嶼、

將軍嶼、吉貝、龍門、鳥嶼、沙港、鎖港、西嶼與

望安，收集到 100 尾不同體色之野生型豹鱠 (17 尾

豔紅、35 尾暗紅、48 尾灰褐色)，共計表徵數據達

到 2,916 筆。由體色地理分布圖中發現，沙港為灰

褐色魚體出現之熱點；暗紅與豔紅色魚體分布並無

特別熱點 (Fig. 2)，且此兩種體色捕獲數量皆小於

灰褐色個體。而沙港在這十個海域中，收集到最多

尾豹鱠；大倉為內陸型海域，僅收集到一尾豹鱠。

所捕獲魚體體長，灰褐色個體平均體長為 24.29 ± 
2.75 cm，暗紅色個體為 24.02 ± 4.91 cm，豔紅色個

體為 39.58 ± 10.48 cm，其中灰褐色個體體型偏小。

灰褐色個體體長與暗紅色的個體之間沒有顯著差

 

Fig. 2  Distribution of the

leopard coral grouper throughout

Penghu. Each circle represents a

different color (bright red, red-

brown, or brown), and the

number in each circle represents

the sample size collected. 
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異，豔紅色個體體長則顯著大於灰褐色 (p < 0.001) 
及暗紅色個體 (p < 0.001) (Fig. 3)。 

本研究於 2020 年 7–10 月份收集樣本，而豹

鱠繁殖季大約在 5–10 月 (許, 2011)，未來能以

5–10 月進行收集樣本增加樣本數量，截至目前，

所收集之樣本數還不足以反映真實情形，且每個

樣點捕獲單位努力漁獲量不同可能會造成數據上

體色分布的誤差。 
 

 

 
Fig. 3  Comparison of the body lengths of individuals 

with different skin colors. The body lengths among the 

individuals with different skin colors were significantly 

different using one-way ANOVA in the R package. The 

mean values are marked by a red dot. Significant sign: 

***p <0.001. 

 
 

二、經線性混合模型探勘與體色調控相

關三個具潛力之變異位點 

本研究挑選了八個具有潛力與體色相關之數

量性狀基因座，最終只有六個與體色相關之數量

性狀基因座以聚合酶連鎖反應成功放大出來，找

到七個單點核苷酸變異位點，再以等位基因特異

性擴增法檢測其單點核苷酸變異點基因型，將上

述得到的數據導入線性混合模型，加入體色外觀、

不同捕獲地點與單點核苷酸變異點。經線性混合

模型選出三個最可能與體色變異之序列變異點，

代號為 SNP_87_4、SNP_103_1.1 與 SNP_103_1.2，
此變異位點皆預期落在相對的數量性狀基因座上

之啟動子區域，依體色表現型分類出同型或異型

合子之基因型，再根據哈溫定律計算出等位基因頻

率 (Allele frequency) 分別為 0.92/0.08、0.85/0.15、
0.93/0.07 (Table 1)。進一步分析，發現單點核苷酸

變異點 SNP_87_4、SNP_103_1.1、SNP_103_1.2 與

多個部位具有高度顯著差異。 SNP_87_4 、

SNP_103_1.1 在不同體色中各找到三種基因型 
(C/C、C/A、A/A；C/C、C/T、T/T)，SNP_103_1.2
則只找到兩種基因型 (C/C、A/A)。Color1L 表示以

體色計偵測魚體頭部的顏色的明亮度 (L: light) 的
數值，數字為測量魚體部位，而數字後的 L/a/b 則

分 別 表 示 顏 色 明 亮 、 紅 色 與 黃 色 數 值 ；

deltaE_1_control 則是將體色計所測得魚體頭部的

L/a/b 標準化後加總的數值，數字為測量魚體部位。

在測量魚體尾腹段的紅色數值 Color4a，SNP_87_4
基因型間之均值差距最大可差大約 19 個體色單位 
(Table 2)，結果顯示 SNP_87_4 可能調控豹鱠體色

之單點核苷酸變異位點，日後將會增加其樣品數目

與利用基因表現量定量技術進行多重驗證。 
 
Table 1  Three SNPs, putative locations and allele 

frequencies. Three SNPs were evaluated using the linear 

mixed model located on candidate QTLs, including 

SNP_87_4, SNP_103_1.1, and SNP_103_1.2 

SNP no. 
Putative region in 

corresponding gene 
Allele 

frequencies

SNP_87_4 Promoter 0.92/0.08 

SNP_103_1.1 Promoter 0.85/0.15 

SNP_103_1.2 Promoter 0.93/0.07 

 

三、分子標誌對經濟與社會之助益 

橫跨澎湖周邊海域發現不同體色之豹鱠地理

分布，藉由近代基因體研究方法與線性混合模型

來歸納出具有潛能的單點核苷酸變異位點，本研

究目前結果找到可能與體色調控相關的單點核苷

酸變異位點代號 SNP_87_4，SNP_87_4 為豹鱠體

色具有潛力之分子標誌，日後將再針對 SNP_87_4
分子標誌更進一步研究，除了對豹鱠體色能更加

了解外，未來可提供於相關產業以分子科技的方

式篩選高經濟價值豹鱠，縮短艷紅豹鱠選育時程，

進而提升豹鱠養殖技術，方能有效降低捕撈野生

型豹鱠的壓力，以維護生態平衡並達到漁業資源

永續經營。 
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ABSTRACT 

The leopard coral grouper (Plectropomus leopardus) is one of the most economically important species of 
grouper in Asia, particularly the wide-type individuals with a bright red color that are typically found in tropical 
and subtropical coral reef habitats. Improvements in fishing technology and increasing market demand have 
resulted in a rapid decline in the population of wild-type leopard coral groupers. To maintain this population of 
groupers, an artificial propagation technique has been successfully developed by the Fisheries Research Institute. 
However, the skin of these fish often lacks the bright red coloration, which does not meet the needs of the market 
enough to alleviate overfishing. The mechanisms underlying the coloration of the leopard coral grouper remain 
unknown. This study collected 2,916 related data from wild-type leopard coral groupers with different skin colors 
across ten Penghu sea areas, and their deposited their genomic DNA for further examination. The data showed that 
the body length of the bright red individuals was significantly larger than that of the brown and red-brown 
individuals. Contemporary genomics methods and linear mixed model analysis were utilized, and the results 
showed three single nucleotide polymorphisms (SNPs) associated with color-associated quantitative trait loci 
(QTLs). SNP_87_4 was significantly associated with the coloration of multiple body positions in leopard coral 
groupers. In conclusion, this study may help select the redness color leopard coral grouper for brood stock, and 
consequently to satisfy market demand for bright red individuals. Thus, overfishing of the wide-type individuals 
would decrease, and a balance between fishing and conservation would be maintained. 

Key words: Coral trout (Plectropomus leopardus), skin coloration, SNP, QTL 
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