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摘　要　　利用多态性好的２０对微卫星引物，对中国日照、黄岛、蓬莱和韩国的４个魁蚶地理群体进

行了遗传多样性分析。结果显示，２０个位点在４个群体中的等位基因数为３～１７，平均等位基因数为

８．３５，平均有效等位基因数为６．２３０６；观测杂合度（犎ｏ）为０．４６６７～０．９６６７；期望杂合度（犎ｅ）为

０．６１９８～０．９３１８；多态信息含量（犘犐犆）为０．５３０１～０．９０９３，表现出高的遗传多样性水平。４个群体

间的遗传分化指数（犉ｓｔ）在０．０１３２～０．０３１４之间，呈现出较低的遗传分化。群体间的遗传距离在

０．１２５５～０．２４５８之间；通过构建ＵＰＧＭＡ聚类树，显示日照群体和黄岛群体最先聚类，再与蓬莱群

体聚类，最后与韩国群体聚类，说明中国群体与韩国群体亲缘关系较远。
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魁蚶犛犮犪狆犺犪狉犮犪犫狉狅狌犵犺狋狅狀犻犻隶属于软体动物门、瓣鳃纲、翼足亚纲、蚶目、蚶科、蚶属，俗称大毛蛤、赤贝、

血贝等，主要分布于中国、日本、朝鲜半岛及俄罗斯东南部沿海。我国以黄海北部、山东及辽宁沿海分布较多，

山东文登、威海、石岛，河北塘沽和辽宁大连及丹东地区沿海等地也有一定产量；栖息环境多在３～５０ｍ水深

处，是一种营埋栖生活的冷水性大型双壳贝类，喜软泥质或泥砂质海底（王如才等　２００２）。魁蚶是一种颇受人

们欢迎的贝类海珍品，其肉味鲜美，营养丰富，鲜食或干食均可；其鲜肉和冷冻肉则多加工为蝴蝶状，具有很高

的经济价值，是我国重要的出口水产品之一（魏利平等　１９９５）；魁蚶肉可以加工成干制品泡发后食用，蚶壳（又

称瓦楞子）可以入药。魁蚶是优良的水产养殖品种，国家为加强自然资源的保护，保证其品系质量，于２００５年

在山东省荣成市设立了国家级魁蚶良种场（张启刚等　２００７）。

遗传标记是遗传育种研究的重要手段，微卫星分子标记具有多态性丰富、重复性好、共显性等特点，广泛地

应用于水产动物的种质资源鉴定、遗传多样性分析、遗传连锁图谱构建（秦艳杰等　２００７；赵　文等　２０１１；

王玲玲等　２００５）等研究领域中，为科研工作者提供了有效和实用的遗传育种辅助工具。近年来，微卫星标记

技术已应用于多种经济贝类的群体遗传多样性分析，如皱纹盘鲍 犎犪犾犻狅狋犻狊犱犻狊犮狌狊ｈａｎｎａｉ（李　莉等　２００６；

束　靖等　２００８）、栉孔扇贝犆犺犾犪犿狔狊犳犪狉狉犲狉犻（战爱斌　２００７）、长牡蛎犆狉犪狊狊狅狊狋狉犲犪犵犻犵犪狊（Ｙｕ犲狋犪犾．　２００７）、

文蛤犕犲狉犲狋狉犻狓犿犲狉犲狋狉犻狓（朱东丽等　２０１２）等。目前，喻子牛等（１９９８）采用水平淀粉凝胶电泳技术、Ｃｈｏ等

（２００７）采用ＣＯＩ基因序列分析、梁　超等（２０１０）采用ＲＡＰＤ技术分别对魁蚶不同地理种群遗传结构进行了报

道，尚未见使用微卫星标记分析魁蚶遗传多样性的报道。本研究采用２０对微卫星引物对魁蚶４个地理群体的

遗传多样性进行了相关分析，以期为魁蚶人工选择育种及新品种培育提供遗传学资料，为种质资源保护及合理

开发应用提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　样品来源

本研究所用魁蚶地理群体样品分别取自山东日照（２００７年１０月）、黄岛（２００７年８月）、蓬莱（２００７年８

月）和韩国（２０１１年７月）海域，数量分别为３６、３８、３１、３３个，解剖取其斧足，分装后置于－８０℃超低温冰箱保

存。

１．２　犇犖犃提取

每个群体随机选取３０个样品采用常规的苯酚氯仿法（Ｓａｍｂｒｏｏｋ犲狋犪犾．　２００１）提取斧足肌肉组织ＤＮＡ，

加入５０μｌ无菌水溶解，琼脂糖凝胶电泳检测纯度及核酸定量仪测定浓度后，－２０℃保存备用。

１．３　微卫星引物

运用ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５．０和ＦａｓｔＰＣＲ５．４软件，对魁蚶２０８条微卫星序列进行引物设计，共设计出微卫

星引物１４０对，筛选多态性好且能扩增出清晰条带的２０对微卫星引物用于本研究，引物基本特征和主要遗传

参数详见表１。

０６
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表１　２０对微卫星引物的特征

Ｔａｂｌｅ１　Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆ２０ｐａｉｒｓｏｆｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｐｒｉｍｅｒｓ

位点

Ｌｏｃｕｓ

引物序列

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ（５＇３＇）

基因大小范围

Ｓｉｚｅｒａｎｇｅ（ｂｐ）

重复序列

Ｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆ

退火温度

Ｔａ（℃）

注册号

ＡｃｃｅｓｓｉｏｎＮｏ．

ＫＨ１ Ｆ：ＣＧＴＡＧＡＧＴＴＧＴＴＣＡＴＧＡＡＴＧＧＴ ２１４～２５３ （ＧＴ）１７ ５７ ＪＮ６８２０５９

Ｒ：ＧＧＡＣＧＴＴＧＣＴＴＧＣＴＡＴＴＴＡＡＧ

ＫＨ３ Ｆ：ＴＣＡＡＣＧＡＴＴＴＴＣＧＣＡＡＡＣＣＣＴ ２９３～３４１ （ＴＣ）１１（ＴＧ）１８ ５５ ＪＮ６８２０６１

Ｒ：ＧＴＣＴＴＧＡＣＡＣＣＣＣＧＣＡＴＴ

ＫＨ５ Ｆ：ＡＴＣＡＧＴＧＣＣＴＣＴＣＡＴＣＡＡＡＣ １９０～２８５
（ＣＴ）１１．．．（ＴＣ）１０．（ＴＣ）７．

（ＴＣ）１１．（ＴＣ）１０
６０ ＪＮ６８２０６３

Ｒ：ＣＡＴＡＧＧＴＴＡＣＣＧＴＴＡＧＴＣＡＴＣＧ

ＫＨ８ Ｆ：ＡＣＣＧＴＧＴＣＡＴＴＴＧＧＣＴＴＡＧ ４１４～４５３ （ＧＴ）１０Ｔ（ＴＧ）７ ５６ ＪＮ６８２０６８

Ｒ：ＡＧＴＧＧＧＴＣＡＡＧＧＣＴＴＴＣＴＡＴ

ＫＨ１６ Ｆ：ＴＧＴＡＧＣＴＴＧＴＣＴＴＡＡＴＴＧＣＣＧ ２８６～３１４ （ＣＡ）１７ ６１ ＪＮ６８２０７４

Ｒ：ＴＧＧＴＴＣＣＧＴＡＴＴＴＧＡＴＧＧＧＴ

ＫＨ２０ Ｆ：ＧＧＴＣＡＡＡＡＡＧＧＧＡＣＣＴＡＡＡＴＣＧ １５５～２１１ （ＡＧ）１２ ６１ ＪＮ６８２０７９

Ｒ：ＴＣＴＣＴＣＴＣＡＧＡＡＡＴＡＣＡＡＣＴＣＴＴＧＧ

ＫＨ２３ Ｆ：ＧＧＴＴＧＴＴＧＧＴＡＡＡＣＡＡＧＴＣＡＧＧ １６２～１８７ （ＡＣ）１１ ５６ ＪＮ６８２０８２

Ｒ：ＧＴＴＧＧＧＡＴＧＴＡＴＧＧＴＣＡＧＴＧ

ＫＨ２６ Ｆ：ＡＴＴＧＴＣＧＣＴＴＧＡＡＣＡＧＡＡＡＴＣＴ ２４１～２７３ （Ａ）８（ＡＣ）７ ４８ ＪＮ６８２０８６

Ｒ：ＡＴＧＴＣＴＣＧＴＡＡＧＣＧＡＡＡＡＧＧ

ＫＨ２７ Ｆ：ＣＡＴＡＴＧＴＣＡＡＣＴＣＴＡＴＴＧＧＧＴＧ １３８～１５６ （ＧＴ）８ ５６ ＪＮ６８２０８７

Ｒ：ＡＴＣＴＧＴＧＡＡＧＧＴＣＡＡＡＡＴＧＣ

ＫＨ２８ Ｆ：ＧＣＡＡＣＣＧＴＴＴＡＴＴＡＡＧＴＧＴＧ ２４０～２９４ （ＡＣ）１８ ５６ ＪＮ６８２０８８

Ｒ：ＣＡＡＣＡＡＣＴＧＡＡＡＡＣＣＡＧＡＴＣ

ＫＨ３１ Ｆ：ＴＧＴＴＣＴＧＴＧＡＣＧＴＣＡＴＧＣＴＧＴＴ ４００～４４０ （ＴＣ）２２ ６３ ＪＮ６８２０９１

Ｒ：ＡＧＣＡＧＡＣＧＡＡＡＡＣＴＣＴＧＧＴＴＧＡ

ＫＨ３２ Ｆ：ＧＧＧＡＴＣＡＣＡＴＣＡＧＴＣＡＧＴＡＧＣ １９６～２４６ （ＣＴ）１２ ５９ ＪＮ６８２０９３

Ｒ：ＡＴＧＴＡＧＡＴＡＧＴＧＣＧＧＴＣＴＣＧＴＴ

ＫＨ４１ Ｆ：ＣＧＣＡＴＴＧＣＡＧＡＣＧＴＴＣＴＴＴＴＣＡＴ ３５８～３９２ （ＣＡ）６Ｔ（ＡＣ）５（ＣＣＣＡ）２ ５６ ＪＮ６８２１０２

Ｒ：ＴＣＧＴＣＡＧＣＴＴＴＴＧＡＡＣＡＡＣＴＴＴＣＧ

ＫＨ４２ Ｆ：ＴＣＣＴＡＡＴＧＴＴＡＣＣＴＧＡＣＡＣＴＡＣＴＴＣ ２３５～２７９ （ＧＡ）１４ ５６ ＪＮ６８２１０３

Ｒ：ＡＴＧＧＴＴＣＴＣＡＣＴＡＡＡＡＴＣＴＧＣＣ

ＫＨ４３ Ｆ：ＴＧＴＡＡＣＡＧＡＧＴＴＧＴＣＴＧＣＴＣＴＴ ２３６～２７１ （ＧＴ）１４ ５６ ＪＮ６８２１０４

Ｒ：ＴＡＴＡＡＧＣＧＴＴＡＧＧＡＡＣＣＡＧＣＧ

ＫＨ４４ Ｆ：ＧＣＡＧＣＴＴＧＡＴＴＣＡＴＴＧＴＴＣＴＡＣ ２３４～２７８ （ＴＴＡ）３（Ｔ）５ ５６ ＪＮ６８２１０５

Ｒ：ＧＣＡＣＣＣＡＧＴＧＡＴＴＡＴＴＴＣＣＴＡＴ

ＫＨ４５ Ｆ：ＣＴＧＡＡＡＣＧＣＴＧＴＴＴＡＴＣＡＴＣＴＧＴＣＧ １９２～２４５ （ＡＧ）１５ ５６ ＪＮ６８２１０６

Ｒ：ＡＣＣＡＴＴＡＣＧＣＡＣＣＡＣＴＴＴＣＴＧＴ

ＫＨ５６ Ｆ：ＡＧＣＧＴＴＴＴＧＴＣＣＡＴＴＴＧＧＧＧＡＴ ２８２～３２４ （ＧＡ）Ａ５（ＡＧ）１３ＡＡ（ＡＧ）９ ５６ ＪＮ６８２１１６

Ｒ：ＧＣＡＴＣＧＧＧＧＣＡＧＧＴＡＡＴＣＴ

ＫＨ８８ Ｆ：ＡＴＣＴＧＣＡＣＴＴＴＧＡＣＡＣＧＡＣＡ ２１３～２６１ （ＧＡ）１２ ６１ ＪＮ６８２１６９

Ｒ：ＴＧＣＡＴＴＴＣＡＣＴＣＧＣＡＡＴＣＴＣＴ

ＫＨ９５ Ｆ：ＡＣＴＴＴＧＡＣＡＣＧＡＣＡＣＡＣＡＣＧ ２１１～２４５ （ＧＡ）１２ ６１ ＪＮ６８２１７７

Ｒ：ＧＴＧＣＡＴＴＴＣＡＣＴＣＧＣＡＡＴＣＴＣＴＴ
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１．４　犘犆犚反应

采用２５μｌＰＣＲ反应体系对微卫星序列进行扩增，其中基因组ＤＮＡ２μｌ（５０ｎｇ／μｌ），１０μｍｏｌ／Ｌ引物２μｌ，

１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ２μｌ，２．５ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰ１．６μｌ，２５ｍｍｏｌ／ＬＭｇ
２＋１．２μｌ，宝生物（ＴａＫａＲａ）犜犪狇（５Ｕ／μｌ）０．２μｌ，

加ｄｄＨ２Ｏ补至２５μｌ。反应程序为：９４℃预变性４ｍｉｎ；９４℃变性４５ｓ、每对引物相应温度退火１ｍｉｎ、７２℃延伸

４５ｓ，３０个循环；７２℃延伸８ｍｉｎ；４℃保存。ＰＣＲ扩增产物用８％变性聚丙烯酰胺凝胶电泳进行检测，硝酸银染

色，晾干拍照保存。

１．５　数据分析

根据条带位置确定基因型，利用ＰｏｐＧｅｎｅ（Ｖｅｒｓｉｏｎ３．２）、ＧｅｎｅｐｏｐＶ４等软件进行群体遗传分析，计算各

位点的等位基因数（犖犪）、有效等位基因数（犖犲）、观测杂合度（犎狅）、期望杂合度（犎犲）、ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡χ
２

检验概率值（犘）、遗传相似性指数（Ｉ）、Ｎｅｉ’ｓ遗传距离（Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ，犇）。参照Ｂｏｔｓｔｅｉｎ等（１９８０）的方法计

算多态性信息含量（犘犐犆）。

犘犐犆＝１－∑
犿

犻＝１

犘２犻∑
犿－１

犻＝１
∑
犿

犼＝犻＋１

犘２犻犘
２
犼

式中，犘犻、犘犼分别为群体中第犻个、第犼个等位基因频率，犿为等位基因数。

使用Ｆｓｔａｔ２．９．３软件计算群体间的遗传分化指数犉ｓｔ。使用 ＭＥＧＡ４．０软件，根据４个群体的遗传距离

采用ＵＰＧＭＡ方法构建聚类树。

２　结果与分析

２．１　遗传多样性分析

２０对微卫星引物在４个地理魁蚶群体中均得到了较好的扩增，如图１为ＫＨ３１引物在４个群体中的扩增

情况。

图１　位点ＫＨ３１（ＪＮ６８２０９１）在

魁蚶４个地理群体中的扩增情况

Ｆｉｇ．１　ＡｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｏｆｌｏｃｕｓＫＨ３１（ＪＮ６８２０９１）ｉｎ

ｆｏｕｒｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆ犛．犫狉狅狌犵犺狋狅狀犻犻

　　２０个位点在４个魁蚶群体中的等位基因数

（犖犪）、有效等位基因数（犖犲）、观测杂合度（犎狅）、期

望杂合度（犎犲）和多态信息含量（犘犐犆）等参数详见

表２。其中，等位基因数为３～１７，平均数目为８．３５

个；有效等位基因数为２．５６０５～１１．７８９５，平均值

为６．２３０６；观测杂合度为０．４６６７～０．９６６７，平均

值为０．７８７４；期望杂合度为０．６１９８～０．９３１８，平

均值为０．８４０７；多态信息含量（犘犐犆）为０．５３０１～

０．９０９３，平均值为０．８０３５。各群体的平均观测杂

合度为０．７０３９～０．８２６５，平均期望杂合度（犎犲）为

０．８３３３～０．８５２４；平均多态信息含量为０．７９５５～

０．８１７７＞０．５０，呈高度多态性，可有效进行后续分

析。

２．２　犎犪狉犱狔犠犲犻狀犫犲狉犵平衡分析

利用基于马尔夫链模型（Ｍａｒｋｏｖｃｈａｉｎｍｅｔｈｏｄ）的ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ无偏估测对４个群体中各个位点的基

因平衡状态进行检验，所得犘值见表３。位点ＫＨ２６在各群体中均显著和极显著偏离ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡，

部分位点分别在不同群体中出现显著或极显著偏离，其中韩国群体总体上出现的偏离现象较多，说明了其杂合

子缺失程度要比中国群体的高。遗传偏离指数犇值大部分为负，表明各位点在４个群体中均存在不同程度的

２６
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表２　魁蚶４个群体在２０个微卫星位点的等位基因数、有效等位基因数、

观测杂合度、期望杂合度、多态信息含量

３６
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表３　魁蚶４个地理群体各位点的狓
２ 显著性检验犘值、遗传偏离指数（犇）及基因流（犖犿）

４６
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杂合子缺失。犖犿值的范围介于２．９１５２～１６．３３６２之间，犖犿＞１，说明种群间存在一定的基因流动，遗传变异

主要来自于群体内。

２．３　群体遗传分化分析

由表４可以看出，４个群体各位点上群体间遗传分化指数犉ｓｔ为０．０１３２～０．０３１４，ＨＤＨＧ群体分化最大

（０．０３１４），ＲＺＨＤ群体分化最小（０．０１３２）。４个群体的遗传分化指数均小于０．０５，表明各群体间的遗传分化

为低度分化。

表４　魁蚶４个地理群体之间的遗传分化指数（Ｆ狊狋）

Ｔａｂｌｅ４　Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆｇｅｎｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ（犉ｓｔ）ｉｎｆｏｕｒｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆ犛．犫狉狅狌犵犺狋狅狀犻犻

群体 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 日照ＲＺ 黄岛 ＨＤ 蓬莱ＰＬ 韩国 ＨＧ

日照 ＲＺ －

黄岛 ＨＤ ０．０１３２ －

蓬莱 ＰＬ ０．０１５９ ０．０２９２ －

韩国 ＨＧ ０．０２５３ ０．０３１４ ０．０２８５ －

图２　魁蚶４个地理群体的ＵＰＧＭＡ聚类

Ｆｉｇ．２　Ｃｌｕｓｔｅｒｄｅｎｄｒｏｇｒａｍａｍｏｎｇｆｏｕｒｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆ犛．犫狉狅狌犵犺狋狅狀犻犻

　　根据Ｎｅｉ’ｓ（１９７２）标准计算４个群体间的遗传距离

和遗传相似性指数（表５），结果显示，魁蚶４个地理群体

遗传距离为０．１２５５～０．２４５８，遗传相似性指数为

０．７８２１～０．８８２０。其中，日照群体和黄岛群体遗传距

离最近，为０．１２５５，遗传相似性指数最高，为０．８８２０；

黄岛群体和韩国群体遗传距离最远，为０．２４５８，相似性

指数最低，为０．７８２１。利用 ＭＥＧＡ４．０软件，根据遗传

距离采用 ＵＰＧＭＡ法构建聚类分析图，如图２所示，日

照群体和黄岛群体首先聚类，然后再与蓬莱群体聚类，最后与韩国群体进行聚类。

表５　魁蚶４个地理群体间的遗传相似性指数（对角线右上方）及遗传距离（对角线左下方）

Ｔａｂｌｅ５　Ｎｅｉ’ｓｇｅｎｅｔｉｃｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ（ｕｐｐｅｒｔｒｉａｎｇｌｅ）ａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓ（ｌｏｗｅｒｔｒｉａｎｇｌｅ）ｂｅｔｗｅｅｎ

ｆｏｕｒｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆ犛．犫狉狅狌犵犺狋狅狀犻犻

群体 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 日照ＲＺ 黄岛 ＨＤ 蓬莱ＰＬ 韩国 ＨＧ

日照 ＲＺ — ０．８８２０ ０．８７２８ ０．８２２９

黄岛 ＨＤ ０．１２５５ — ０．７９４３ ０．７８２１

蓬莱 ＰＬ ０．１３６０ ０．２３０３ — ０．８０５７

韩国 ＨＧ ０．１９４９ ０．２４５８ ０．２１６０ —

３　讨论

遗传多样性（Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）是指生物所携带遗传信息的总和，包括遗传变异程度及其分布格局，即群

体的遗传结构；是物种适应多变的环境条件，维持长期生存和进化的遗传基础，为评价群体资源状况的一个重

要依据，某个种群的遗传变异越丰富，其对生存环境的适应能力就越强，进化的潜力也越大（张文静等　２００３；

马　波等　２００９）。

喻子牛等（１９９８）采用水平淀粉凝胶电泳技术、梁　超等（２０１０）采用ＲＡＰＤ技术分别对中国和韩国魁蚶群

体进行了遗传变异方面的研究，由于当时技术条件所限，等位基因酶电泳只能检测出少数编码蛋白的基因位

５６
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点，覆盖面不够广泛，灵敏度不高；而ＲＡＰＤ所用引物较短、退火温度较低，易发生错配，实验的重复稳定性不

高，进一步研究需更加灵敏的遗传多样性检测技术。微卫星标记有高度多态性、杂合度高、结果稳定、检测方便

等优点，共显性遗传可区分杂合子和纯合子个体，因此是群体遗传多样性研究、亲缘关系及进化研究中非常有

效的遗传标记。

本研究选用的２０个微卫星位点多态信息含量（犘犐犆）介于０．５３０１～０．９０９３之间，根据Ｂｏｔｓｔｅｉｎ等（１９８０）

提出的标准，属于高度多态性（犘犐犆＞０．５），表明所用标记可提供丰富的遗传信息，适合用于魁蚶群体遗传多样

性的分析。杂合度是衡量群体内遗传变异的一个重要参数，其值的高低反映了群体内个体的遗传变异程度。

数值高则遗传变异大，遗传信息含量丰富，反之则变异小，遗传多样性较差（廖信军等　２００６）。牛东红等

（２０１１）用８个微卫星位点分析了缢蛏在浙闽沿海８个群体的遗传多样性，所得平均期望杂合度介于０．８０６～

０．８７５之间；束　靖等（２００８）报道了５个养殖群体与４个野生群体的皱纹盘鲍期望杂合度分别介于０．７５４～

０．７８７、０．８２１～０．８６６之间；刘　莹等（２００９）分析检测出日本和中国不同苗种来源的虾夷扇贝群体的平均期望

杂合度介于０．６７１８～０．７０１７之间；曲妮妮等（２００９）计算出合浦珠母贝３个养殖群体的平均期望杂合度介于

０．５９０～０．６１５之间；通过上述对经济贝类微卫星标记遗传变异方面的研究，野生群体相对于养殖群体具有较

高的杂合性。魁蚶４个群体的平均期望杂合度介于０．８３３３～０．８５２４，由大到小依次为黄岛群体、蓬莱群体、

日照群体、韩国群体，各群体均表现出较高的遗传多样性水平以及良好的种质状况，对养殖产业的良种选育、种

质保护等工作有指导意义。

由 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡定律可知，当群体处于平衡状态时，各等位基因在群体中分布频率应该是相对稳

定的，观察杂合度和期望杂合度之间没有显著的差异。统计分析魁蚶４个地理群体中的平衡检验概率犘值，

６８．７５％的群体位点组合未偏离ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡，部分位点偏离平衡，可能是群体受到不同程度的人为

干扰、突变、迁移等影响因素所致，总体遗传结构处于平衡稳定状态中。其中韩国群体存在较多的偏离组合，可

能是由于人工选择育种、近交、存在无效等位基因等原因所致。

犉ｓｔ值是衡量群体间遗传分化程度的主要指标。犉ｓｔ值处于０～０．０５时，群体分化较弱；０．０５～０．１５时群体

分化中等；０．１５～０．２５时，群体遗传分化较大；当犉ｓｔ大于０．２５时，表示分化极大（Ｈａｒｔｌ犲狋犪犾．　１９９７）。本研

究所得魁蚶群体间的遗传分化指数在０．０１３２～０．０３１４之间（犉ｓｔ＜０．０５），表明４个群体间存在微弱的遗传分

化，并没有达到种或亚种间的分化程度。这可能由于魁蚶生活史中有浮游幼虫阶段，可以在比较广泛的海区内

进行扩散，群体间存在一定的基因交流，从而呈现较低的遗传分化水平。

遗传距离的一般假定是遗传距离是起源于共同祖先的相同基因进化趋异的一种测度（张爱兵等　２００２）。

在此假定下，遗传距离通常指由基因频率的函数表示群体间的差异（Ｎｅｉ　１９８７），根据其大小可以确定群体间

亲缘关系的远近。群体间的遗传距离越大，则基因型差异越大，表明所比较群体的亲缘关系越远，遗传相似性

越小；反之亦然。张爱玲等（２００５）通过随机条件下使用不同微卫星标记分析遗传距离，结果显示３、６、９、１２个

标记与１５个标记下的估测精度呈显著差异，所以分析群体间遗传关系时应选用１５个以上微卫星标记为宜，这

样遗传距离精度会提高，结果更准确，本研究使用２０个微卫星标记进行研究，保证４个群体间遗传距离分析的

准确性。魁蚶４个群体间的遗传距离为０．１２５５～０．２４５８，ＲＺ和 ＨＤ的遗传距离最小，ＨＤ和 ＨＧ的遗传距

离最大。这与喻子牛等（１９９８）、梁　超等（２０１０）分析的结果比较一致，均表现为韩国群体与中国群体间遗传距

离相差较大。

从本研究结果进行分析，魁蚶４个地理群体具有丰富的遗传多样性，韩国群体和其他３个群体之间存在一

定的遗传分化。在魁蚶的人工繁育方面，可以把与中国群体遗传距离较大的韩国个体作为亲本，有利于不同地

理群体间的基因交流，增加杂交优势，使后代更好地适应养殖海域环境，避免近亲交配导致的杂合子缺失等现

象。在魁蚶种质资源保护和可持续开发利用方面，需要增强监管力度，规范增养殖模式，加强底播放流标准及

监测，制定出一套健康合理科学的保护措施，防止人为因素造成的野生种质退化和优良性状丧失，不仅需做好

育种工作还要做好保种工作，保证魁蚶种质资源得到合理和可持续性的利用，继续保持魁蚶养殖业的健康发

展。
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