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摘要    为获得稳定可靠的马氏珠母贝 SSR分子标记, 本文利用 MISA软件对转录组测序数据进行

了大规模的 EST-SSR 标记发掘, 并分析了位点信息及其多态性。结果表明, 马氏珠母贝转录组测序

所获得的 74007条 Unigenes中检测出 9872个 EST-SSR位点, 位点出现频率为 13.34%, 平均每 5102 bp

含有 1个 SSR位点。在转录组 SSR中共有 132种重复基元类型, 其中单核苷酸重复基元为主要类型, 

占 SSR总数的 81.46%; 单核苷酸重复以 A/T 基序为主, 占 SSR总数的 71.27%。基于筛选的 SSR序

列, 应用 Primer3软件进行引物的批量设计, 共为 5922条 EST-SSR序列成功设计出 17766对引物。

随机选择 80 对引物对 EST-SSR 多态性进行检测, 共有 62 对引物成功扩增出稳定条带, 占引物总数

的 77.5%; 其中, 17对 EST-SSR引物表现出个体多态性, 多态性比率为 27.42%。以上研究为马氏珠

母贝遗传多样性、遗传图谱构建及分子辅助育种研究提供了有效工具, 对于马氏珠母贝种质资源保

护、优良品种培育和珍珠养殖业的健康发展均具有重要意义。 
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马氏珠母贝(Pinctada martensii)又称合浦珠母贝

(Pinctada fucata), 是人工培育海水珍珠的主要母贝。

自 1965 年我国成功开展马氏珠母贝人工育苗以来, 

海水珍珠养殖业发展迅速, 尤其是进入 20世纪 90年

代后, 海水珍珠养殖已成为广东、广西和海南沿海地

区的支柱产业(史兼华等, 2006; Wang et al, 2009)。然

而, 由于长期的人工养殖和近亲繁殖, 马氏珠母贝种

质已呈现明显的退化现象, 如种苗活力下降、死亡率

增加、育珠贝变小、珍珠质量差等(Miyazaki et al, 1999; 

Tomaru et al, 2001; He et al, 2008)。为改善这一状况, 

马氏珠母贝的遗传改良和优良品种培育是当前海水

珍珠养殖业的首要任务 , 而筛选稳定可靠的分子标

记评价其遗传多样性对马氏珠母贝良种选育和种质

资源保护都具重要的指导意义。 

简单重复序列(Simple Sequence Repeats, SSR), 

又称微卫星DNA, 是指由 1-6个核苷酸组成的简单串

联重复 DNA序列(Powell et al, 1996; Liu et al, 2013)。

与诸多分子标记相比, 具有数量丰富、多态性高、多

等位性、共显性和可重复性高等优点, 已广泛应用于

动植物遗传图谱构建、种质鉴定、基因定位、遗传多

样性、分类与进化及分子标记辅助育种等研究领域

(赵莹莹等, 2006; 徐美佳等, 2009; 李云峰等, 2010; 
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孙国华等, 2010; 刘博等, 2012; 王东等, 2014)。根据

来源, SSR 标记又可分为基因组 SSR(Genomic SSR, 

gSSR)和表达序列标签 SSR(Expressed sequence tag 

SSR, EST-SSR)两种。与 gSSR标记相比, EST-SSR标

记无需构建基因组文库, 节省了大量人力物力, 开发

成本较低, 且来源于基因的转录区, 其多态性与基因

功能可能直接相关 , 同时在相近物种间具良好的通

用性 (Varshney et al, 2005; 李琪 , 2006; 张琼等 , 

2010)。 

近年来, 随着EST和 cDNA大规模测序技术的快

速发展, 多种海产经济贝类 SSR 标记的开发利用研

究已相继展开(李红蕾等, 2003; Sato et al, 2005; 李琪, 

2006; 李云峰等, 2010), 但现有的 SSR标记还非常有

限, 仍不能满足进一步研究的需要。为此, 本文基于

前期 Illumina高通量测序技术获得的马氏珠母贝转录

组数据(未发表), 利用计算机软件辅助进行大规模

EST-SSR标记的发掘, 并对其组成、分布及特征等信

息进行了分析, 同时对 SSR 标记的多态性进行了评

价, 以期为马氏珠母贝遗传多样性、遗传图谱构建及分

子辅助育种研究提供有效工具, 促进马氏珠母贝种质

资源保护、优良品种培育和珍珠养殖业的健康发展。 

1  材料与方法 

1.1  马氏珠母贝的暂养及血细胞采集 

马氏珠母贝(平均壳长 70mm)购自广东省湛江市

徐闻迈陈珍珠贝养殖场 , 暂养于室内玻璃钢水槽中

(200L水体), 每槽饲养 20只; 水温 25°C, 盐度 28, 饲

养期间连续充气; 暂养过程中以螺旋藻粉为饵料投喂, 

每天换水(100%)一次; 室内暂养一周后采集血淋巴。 

利用 1mL 无菌注射器于马氏珠母贝闭壳肌处采

集血淋巴, 每只 0.5mL; 采集的血淋巴分装至 1.5mL 

离心管中, 每管 1mL; 4°C, 800g 离心 10min 收集血

细胞, 并立即进行 DNA提取。 

1.2  马氏珠母贝转录组数据来源 

马氏珠母贝转录组数据来源于课题组前期利用

Illumin/Hiseq-2000 高通量测序平台对马氏珠母贝血

细胞进行的全转录组测序。转录组测序共获得

70407878条原始读数(Raw reads), 经去除含有接头、

重复及测序质量较低的原始读数后, 获得 56345139

条纯净读数(Clean reads)。使用转录组 de novo组装软

件Trinity(Grabherr et al, 2011)对Clean reads进行组装, 

并进行去冗余处理和进一步拼接, 共得到 74007条非

冗余独立基因(Unigene)。(以上转录组数据尚未发表, 

转录组 Raw reads已提交至 NCBI的 SRA数据库, 登

录号为 SRP041567。) 

1.3  马氏珠母贝转录组 EST-SSR位点筛选 

为检测马氏珠母贝转录组中 EST-SSR 位点, 使

用软件 MIcroSAtellite (MISA) (Lu et al, 2013)对组装

得到的 Unigenes序列进行 SSR 搜索和定位。所检测

SSR 位点共 6类, 分别为单核苷酸重复、二核苷酸重

复、三核苷酸重复、四核苷酸重复、五核苷酸重复和

六核苷酸重复 , 其筛选标准为 : 单核苷酸重复≥10

次; 二核苷酸重复≥6 次; 三核苷酸重复、四核苷酸

重复、五核苷酸重复和六核苷酸重复≥5次。 

1.4  马氏珠母贝转录组 EST-SSR引物设计 

使用 Primer3软件进行 SSR引物设计, 每条 SSR

产生 3 对引物; 引物设计的主要参数设置如下: 引物

长 18—23bp, 最适长度 23 bp; PCR 扩增产物长度

100—300bp; GC含量 40%—65%, 最适含量 50%; 退

火温度 55—65°C, 最佳退火温度 55°C。 

1.5  马氏珠母贝转录组 EST-SSR多态性检测 

1.5.1  模板 DNA的制备    采用 Universal Genomic 

DNA Mini-Isolation Kit试剂盒(上海生工生物工程有

限公司), 并按照说明书方法进行血细胞 DNA 的提

取。经紫外分光光度计定量后, –20°C保存备用。 

1.5.2  PCR 扩增及产物检测    为了筛选和验证所

设计的 SSR引物, 随机挑选 80对引物(引物由上海生

工生物工程有限公司合成), 以上述血细胞 DNA为模

板进行 PCR扩增。PCR反应体系为 20 μL, 包括 2×ES 

Taq MIX 10 μL, 上下游引物(10 μmol/L)各 1 μL, 模

板 DNA 1 μL, ddH2O补足至 20 μL。PCR扩增程序为: 

94°C预变性 5 min, 30个循环(94°C变性 30s, 最佳 Tm

退火 30s, 72°C延伸 30s), 最后 72°C延伸 5 min。PCR

扩增产物用 8%非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳结合银染

法显色进行检测。 

2  结果与分析 

2.1  马氏珠母贝转录组 EST-SSR的分布及频率 

利用 MISA软件对马氏珠母贝转录组中的 74007

条 Unigenes序列进行搜索, 共检测到 9872个 SSR位

点, 分布于 8135条 Unigenes序列中。SSR 发生频率

(含 SSR的 Unigene数/Unigene总数)为 10.99%, SSR

出现频率(检出 SSR 位点数/Unigene 总数)为 13.34%; 

平均每 5102bp含有 1个 SSR位点(检测序列总碱基数

50368155 bp)。其中, 1350条 Unigene含有 1个以上

SSR位点, 复合型 SSR数目为 518个。 
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马氏珠母贝 EST-SSR 重复类型丰富, 除六核苷

酸重复外, 1—5核苷酸重复均有发现。其中, 单核苷

酸重复有 4种类型, 二核苷酸重复有 11种类型, 三核

苷酸重复有 52 种类型, 四核苷酸重复有 58 种类型, 

五核苷酸重复有 7种类型(表 1)。从各类型 SSR位点

数量看, 出现最多的为 1—3 核苷酸重复, 占总 SSR

位点数的 98.32%。其中, 单核苷酸重复比例最高, 占

81.46%; 其次为二核苷酸重复和三核苷酸重复, 分别

占 10.48%和 6.38%; 4—5核苷酸重复 SSR数量较少, 

共占 1.68%(表 1)。 

表 1  马氏珠母贝 EST-SSRs 不同重复基元分布情况 
Tab.1  Distribution of different repeat motifs of EST-SSRs in P. 

martensii transcriptome 

重复类型 重复基元类型数量 SSR数量 
占总 SSR比

例(%) 

SSR分布频

率(%) 

单核苷酸 4 8042 81.46 10.87 

二核苷酸 11 1035 10.48 1.40 

三核苷酸 52 630 6.38 0.85 

四核苷酸 58 158 1.60 0.21 

五核苷酸 7 7 0.08 0.01 

总计 132 9872 100 13.34 

 
马氏珠母贝转录组中 EST-SSR 的长度在 12— 

20bp的有 3677条, 其中单核苷酸重复 SSR共计 2226

条; 长度超过 20bp 的 SSR 有 336 条, 并以单核苷酸

重复 SSR 最多, 达 129 条(表 2)。SSR 位点重复次数

方面 , 以重复 10 次(3883)最多 , 占总 SSR 位点的

39.33%; 其次为重复 11次和 12次, 分别占 17.12%和

8.88%; 重复 5—9次、13—17次及 18—24次的 SSR

位点个数分别为 1671、1279和 472(图 1)。 

2.2  马氏珠母贝转录组 EST-SSR的特征 

在马氏珠母贝转录组 9872 个 SSR 位点中, 共检

测到 132 种重复基元(表 1)。其中, 以单核苷酸重复

基元 A/T 和 C/G 最多, 分别占总 SSR 的 71.27%和 

表 2  马氏珠母贝 EST- SSRs 长度分布情况 
Tab.2  Lengthdistribution of EST-SSRs in P. martensii 

transcriptome 

重复类型 12—20 bp >20bp 

单核苷酸 2226 129 

二核苷酸 855 59 

三核苷酸 477 91 

四核苷酸 119 51 

五核苷酸 0 6 

总计 3677 336 

 

图 1  马氏珠母贝 EST-SSRs重复次数分布图 
Fig.1  Distribution of EST-SSR repeats frequency in P. 

martensii transcriptome 

 
10.19%, 发生频率分别为 9.507%和 1.359%; 其次为

二核苷酸重复基元 AT/AT和 AG/CT, 分别占 4.66%和

4.24%; 三核苷酸重复单元中 , 以 ATC/ATG、

AAG/CTT和AAC/GTT出现次数最多, 分别占总 SSR

的 2.07%、1.29%和 1.16%; 四核苷酸和五核苷酸重复

基元种类较多, 但数量较少, 频率较低, 共占 SSR 总

数的 1.67%(表 3)。 

2.3  马氏珠母贝转录组 EST-SSR引物设计及多态性

检测 

为更好地利用马氏珠母贝 SSR 位点, 本文应用

Primer3 软件对上下游序列均不小于 150 bp 的

EST-SSR 设计引物 , 每条序列产生 3 对引物。经

SSRFinder 校验及除去不符合条件的引物后 , 共为

5922 条 EST-SSR 序列成功设计出 17766 对引物, 占

马氏珠母贝 SSR总数的 59.99%。 

从上述设计引物中随机挑选 80 对引物, 并以随

机挑选的 20只健康马氏珠母贝血细胞基因组DNA为

模板进行 PCR扩增以验证设计的 EST-SSR引物。结

果表明, 共有 62 对引物成功扩增出稳定条带, 占引

物总数的 77.5%, 但其中有 23 对引物扩增产物片段

与预期产物片段大小不符; 在 62 个 SSR 位点中, 以

二碱基、三碱基重复类型的 SSR 位点扩增成功率较

高; 此外, 17 对 EST-SSR 引物(占扩增引物总数的

21.25%)表现出个体多态性 (表 4), 多态性比率为

27.42%; 17对多态性引物所在 SSR位点中, 有 7个为

二碱基重复, 6 个为三碱基重复, 2 个为单碱基重复, 

四碱基重复和五碱基重复各 1个。 

3  讨论 

目前 , 有关贝类微卫星标记的研究主要是通过

构建 cDNA文库来获得含有微卫星的序列, 并且设计
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引物对微卫星标记进行筛选(Sato et al, 2005; 李春艳

等, 2009)。如石耀华等(2008)从马氏珠母贝 9个组织

的 SMART cDNA文库中共获得 6979条 EST序列, 并

筛选到 268个 SSR位点, SSR出现频率为 3.48%; 同

样 , 李 云 峰 等 (2010) 从 虾 夷 扇 贝 (Patinopecten 

yessoensis) cDNA文库中发现了 74个 SSR重复序列

(2007条 EST序列), SSR出现频率为 3.69%。与上述

传统 EST-SSR 标记开发技术相比, 基于高通量转录

组测序的 SSR 标记开发技术不仅可以借助更全面的

数据信息, 提高遗传多样性研究的准确性, 而且开发

的 SSR 标记同样具有 EST-SSR 标记的诸多优点。王

学颖(2012)从马氏珠母贝珍珠囊转录组的 99127条无

冗余 EST序列中共发现了 6595个 SSR位点, SSR出

现频率为 6.65%; 同样, 本文利用 MISA 软件从马氏

珠母贝转录组 74007条 Unigenes中共检索出 9872个

SSR位点, 分布于 8135条 Unigenes中, SSR出现频率

高达 13.34%。因此, 结合其它动植物 SSR 开发相关

文献和本研究结果表明, 基于转录组数据筛选 SSR

标记是发掘非模式生物 EST-SSR 的一种快速、高效

的方法, 应用前景广阔。 

根据现有报道 ,  虾夷扇贝和马氏珠母贝的

EST-SSR均以二核苷酸重复基元为主, 其所占比例分

别为 40.54%和 48.5% (石耀华等, 2008; 李云峰等, 

2010); 缢蛏(Sinonovacula constricta)SSR以三核苷酸

重复 SSR比列最高, 为 37.13%(刘博等, 2012); 此外, 

基于马氏珠母贝珍珠囊转录组的 SSR 分析中, 四碱

基重复基元占总 EST-SSR的 40%(石耀华等, 2008)。

而本研究中以单核苷酸重复基元为主 ,  比列达到 

表 3  马氏珠母贝 EST-SSRs 重复基元的类型及频率 
Tab.3  EST-SSR repeats motifs and the frequency in P. martensii transcriptome 

重复类型 重复基元 数量 各重复类型总数 所占比例(%) 发生频率(%) 

单核苷酸 A/T 7036 8042 71.27 9.507 

 C/G 1006  10.19 1.359 

二核苷酸 AC/GT 155 1035 1.57 0.209 

 AG/CT 419  4.24 0.566 

 AT/AT 460  4.66 0.622 

 CG/CG 1  0.01 0.001 

三核苷酸 AAC/GTT 115 630 1.16 0.155 

 AAG/CTT 127  1.29 0.172 

 AAT/ATT 66  0.67 0.089 

 ACC/GGT 30  0.30 0.041 

 ACG/CGT 12  0.12 0.016 

 ACT/AGT 10  0.10 0.014 

 AGC/CTG 8  0.08 0.011 

 AGG/CCT 57  0.58 0.077 

 ATC/ATG 204  2.07 0.276 

 CCG/CGG 1  0.01 0.001 

四核苷酸 ACAG/CTGT 48 158 0.49 0.065 

 AAAT/ATTT 33  0.33 0.045 

 AATG/ATTC 17  0.17 0.023 

 AAAC/GTTT 17  0.17 0.023 

 其它四核苷酸 43  0.44 0.058 

五核苷酸 AAAAG/CTTTT 1 7 0.01 0.001 

 AACAG/CTGTT 1  0.01 0.001 

 AACTG/AGTTC 1  0.01 0.001 

 AAGAT/ATCTT 1  0.01 0.001 

 AATAC/ATTGT 1  0.01 0.001 

 AATCC/ATTGG 1  0.01 0.001 

 AATTC/AATTG 1  0.01 0.001 
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表 4  17 对多态性 EST-SSRs 引物序列及扩增参数 
Tab.4  Sequences and amplification parameters of the 17 EST-SSRs primers 

序号 引物编号 SSR类型 引物序列(5'—3') 产物大小(bp) 退火温度(°C) 

1 PF-13 (TA)6 F: AGACTTTGATCTTTTGCCAGATGC 118 58 

   R: ACGTAAATCTGCTGTACTGAAAAA   

2 PF-42 (CGTA)5 F: TTGTTCGTGCAATGTGGCAA 279 59 

   R: AGCACAAGAGAGACACTGCG   

3 PF-35 (AC)8 F: GGTCACTCGTTTGGATTTTGCA 271 57 

   R: GCAGACGTAGACCAGCTGTT   

4 PF-61 (ACC)6 F: AGAGACCAATGGGCAATCGG 252 60 

   R: ATGAGCTCGCTTCTGTCGAC   

5 PF-07 (CT)6 F: TCCTCTCAATTCGATTGACCCT 130 58 

   R: GGCTGTGGAACCTTAGAACTCA   

6 PF-44 (AT)6 F: CCTTTGTTGTTGCCACCACC 278 60 

   R: GCACCCCTGCATTGCTTAAC   

7 PF-28 (AATAC)5 F: TGCCTAGGGGACAATTTCGC 199 59 

   R: GACATGTATGCCTCTCGGGG   

8 PF-54 (T)10 F: GGGAGTGAATGTCAAGGTCA 138 57 

   R: GGTCCTGAAAGTTCACATGGC   

9 PF-53 (GTT)5 F: GCTTCGCTTCACAACACCAT 171 59 

   R: ACATGAACATGGGACGGGAC   

10 PF-67 (TC)10 F: ATCACTAGGGCAGCTACAGC 177 58 

   R: GCCTTCCTCGGCTTATCTGA   

11 PF-24 (AG)6 F: ATCACCAAAACGGAGAGCGT 125 57 

   R: CCAATGAAGAGCTTGGTGCAC   

12 PF-73 (ATG)7 F: CGACTTGCCCTGATGATCGA 233 58 

   R: ACCTGAAGTCACTTGAACTGT   

13 PF-40 (TTC)5 F: ATGACCCCTATCTGCCTGGT 277 60 

   R: GCAGCTCAGACAAGACGGAT   

14 PF-03 (GGA)5 F: GGACATGGGCTGGACAAAGA 207 56 

   R: TCCATCTCCCACCTTCACCT   

15 PF-22 (AG)8 F: TGATACATGCACATTCCTCTGA 130 57 

   R: AGAAAGGGCAAGTGAGTAGGT   

16 PF-13 (T)10 F: TGTGAGACCGATTCTGCACC 148 60 

   R: CTCCCACAACTTCACCCCAG   

17 PF-49 (TGA)6 F: AACAGCCCGCGGAATCTAAA 231 58 

   R: TTTCAGCTGCCTTGTTGAGT   

 
81.46%。造成以上差异的原因, 除 EST序列获取方法

不同外(王学颖, 2012), 在一定程度上与搜索 SSR 时

设置的参数有很大的关系(Wei et al, 2011)。Aggarwal

等(2007)发现, 如果改变 SSR 搜索标准(提高二核苷

酸重复基元的重复次数 , 或降低三核苷酸重复基元

的重复次数), 原本二核苷酸重复 SSR 占优势的研究

中, 便会出现三核苷酸重复 SSR占优势的情况; 同样, 

若本研究中提高单核苷酸 SSR 的重复次数, 则 SSR
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将以二核苷酸重复基元为主。因此, 亟需建立一个统

一的 SSR 检测参数标准以便有效比较不同研究中同

一或相近物种 SSR分布的类型与特点。 

研究表明, SSR标记可用性的重要依据——多态

性的高低, 主要取决于的其长度大小(李珊等, 2010)。

当 SSR长度≥20bp时其多态性较高, 长度在 12—20bp

之间的 SSR则呈现中等多态性, 而长度<12bp时多态

性较低(杨华等, 2011)。本研究中, 长度在 12—20bp

之间的 SSR有 3677条(占 SSR总数的 37.25%), 这些

SSR 具中等多态性; 而长度≥20bp 的 SSR 有 336 条

(占 SSR 总数的 3.4%), 此类 SSR 呈较高的多态性。

此外, 本研究中 20bp 以上的低级重复基元(一、二、

三核苷酸重复基元)较多, 共计 279 条(占 20bp 以上

SSR的 83.04%)。由此可预见马氏珠母贝转录组来源

的 SSR 具有较高的多态性潜能, 在分子标记研究方

面将具有较高的利用价值(Dreisigacker et al, 2004)。 

为检测转录组中 EST-SSR的多态性 , 随机挑选

了 80对引物进行 PCR扩增 , 其中 62对引物成功扩

增出稳定条带 , 但仍有 18 条引物未能扩增出产物。

这可能是由于所设计的引物序列位于两个外显子

上 , 或者基因组对应序列含有内含子而不具备 SSR

序列特征等原因造成(Varshney et al, 2005)。此外 , 

本研究出现了 23 对引物扩增产物片段与预期产物

片段大小不符的现象 , 而该现象同样出现在栉孔扇

贝和缢蛏的 EST-SSR 扩增产物中(李红蕾等 , 2003; 

刘博等 , 2012)。究其原因 , 有学者认为其与引物的

非特异性结合(错配)或基因组 DNA 序列含有内含

子等相关(李红蕾等 , 2003; Saha et al, 2004)。17 对

多态性引物所在 SSR 位点中 , 多为二、三核苷酸重

复 , 这从某种程度上也验证了低级重复基元多态性

高于高级重复基元多态性的推断(Dreisigacker et al, 

2004)。 

4  结论 

本研究利用马氏珠母贝的转录组数据 , 筛选获

得了 9872个 EST-SSR位点, 位点出现频率达 13.34%; 

同时, 共为 5922 条 EST-SSR 序列成功设计出 17766

对引物; 随机选择的 80 对扩增引物中, 共有 17 对

EST-SSR 引物表现出个体多态性 , 多态性比率为

27.42%。以上研究结果对于丰富马氏珠母贝分子标记

类型、加速功能基因资源的利用、探究种群遗传结构、

分析遗传多样性、保护种质资源和培育优良品种均具

有重要意义。 
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POLYMORPHISM OF EST-SSRs FROM PINCTADA MARTENSII BASED ON 
TRANSCRIPTOME DATASETS 

WANG Zhong-Liang1, 2,  DING Yu1, 4,  XU You-Hou3,  JIAN Ji-Chang1, 4,  LU Yi-Shan1, 4,   
WANG Bei1, 4,  CHEN Gang1, 2,  WU Zao-He4, 5 

(1. Fisheries College, Guangdong Ocean University, Zhanjiang 524088, China; 2. Key Laboratory of Aquaculture in South China Sea for 
Aquatic Economic Animal, Regular High Education Institute of Guangdong Province, Zhanjiang 524088, China; 3. Guangxi Key 

Laboratory of Beibu Gulf Marine Biodiversity Conservation, Qinzhou University, Qinzhou 535000, China; 4. Guangdong Provincial Key 
Laboratory of Pathogenic Biology and Epidemiology for Aquatic Economic Animals, Zhanjiang 524088, China; 5. Zhongkai University 

of Agriculture and Engineering, Guangzhou 510225, China) 

Abstract    To enrich the SSR markers from the pearl oyster Pinctada martensii, the EST-SSRs (expressed sequence 

tag-derived-simple sequence repeats) were developed on a large scale based on the transcriptome sequencing data using 

program MISA, and polymorphism of SSRs were analyzed and characterized. The results indicate that 9872 EST-SSRs 

were recognized from 74007 unigenes generated from the transcriptome datasets, accounting for 13.34% of the total 

unigenes (one EST-SSR per 5102 bp sequence on average). In addition, 132 types of repeat motifs were classified in all 

EST-SSRs, of which the type of mono-nucleotide repeat was dominant (81.46%), and A/T was the most abundant 

mono-nucleotide motif (71.27%). Based on the identified SSRs, 17766 pairs of primer sets were designed from 5922 

unigenes using program Primer 3. Eighty pairs of primer were randomly selected for PCR amplification to analyze the 

polymorphism of EST-SSRs, and 62 primers were amplified successfully, among which 17 were polymorphic and the 

polymorphic rate was 27.42%. These results will provide a useful tool for studies in genetic diversity, genetic map 

construction and molecular assisted breeding of P. martensii, and be of great importance in genetic resource conservation, 

stock breeding of P. martensii and sound development of the pearls culture. 

Key words    Pinctada martensii;  simple sequence repeat;  transcriptome;  molecular marker 

 
 

 


