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许氏平鲉 4 个野生群体遗传多样性微卫星分析 
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摘要: 利用 18 对微卫星引物分析了荣成湾群体 1、荣成湾群体 2、即墨群体和龙口群体共 4 个许氏平

鲉(Sebastes schlegeli)野生群体的遗传多样性。结果表明: 4 个群体的平均有效等位基因数分别为 3.1、

2.7、2.8 和 2.7, 平均期望杂合度分别为 0.590、0.540、0.552 和 0.491, 平均多态信息含量分别为 0.577、

0.495、0.538 和 0.528。4 个许氏平鲉群体均表现出较高的遗传多样性水平, 但也都存在杂合子缺失现

象。Χ2 检验显示, 4 个群体中大部分微卫星位点偏离 Hardy-Weinberg 平衡(P<0.05)。群体间 Fst 值为 0.04, 

说明遗传变异主要存在于群体内, 群体间的遗传分化程度较低。该研究结果将为许氏平鲉种质资源保

护和合理利用以及人工增殖提供理论参考。 
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鲉许氏平 (Sebastes schlegeli), 又称黑 , 俗称
黑石鲈, 黑寨鱼, 是近海常见的暖温性底层鱼类。其
肉质鲜美, 营养丰富, 生长快速, 具有较高的经济价
值 , 是中国北方海域重要的经济鱼种 , 在海外市场
也有一定销路[1] 鲉。对于许氏平 , 目前已进行过有关
基础生物学 [2]、消化生理 [3]、营养摄食 [4]、环境胁    
迫[5]、分子免疫[6]及性别分化[7]等方面的研究, 但是

鲉对许氏平 群体遗传多样性的研究还很少, 特别在
分子水平上, 仅见 Yoon 等[8]利用 RAPD 分析许氏平
鲉 鲉和朝鲜平 (S.koreanus)的群体遗传差异, 刘丽娟
等[9]利用等位酶研究了山东 4个野生群体和 1个养殖
群体的遗传多样性。由于近 10年近海渔场环境的巨
大变迁 , 造成近海渔业资源进一步衰退 , 势必对该

鲉物种的种群遗传结构产生影响。因此研究许氏平

的群体遗传多样性水平 , 了解其种质资源状况 , 对
鲉于合理开发利用许氏平 资源, 保持其可持续利用

具有重要意义。 
微卫星 DNA(Microsatellite DNA)标记具有丰富

的多态性、重复性好、共显性等特性, 在动物的种群
遗传分析、亲本鉴定、基因组作图、系统发育和遗

传育种中具有优于其他标记的明显优势[10]。近年来

也越来越多地应用到鱼类的群体遗传分析、育种的

研究中。如 Sekino 等[11]利用微卫星遗传标记分析了

日本沿海 7个牙鲆(Paralichthys olivaceus)群体, 说明

日本沿海牙鲆的群体结构不容乐观。Kumagai 等[12]

利用微卫星标记对中日沿海的 7 个三线鲈
(Parapristipoma trilineatum)群体进行了分析 , 结果
显示中日群体之间存在着较大的遗传分化, 中国的
两个群体也表现出很大的遗传分化, 然而日本的群
体间无遗传分化。有关 鲉许氏平 的研究, 仅见韩国学
者 An等[13]和日本学者 Yoshida等[14]进行的微卫星标

记分离及其杂合度分析的报道。作者从上述 2 篇文
献中筛选获得的 20对引物中选取 18对引物, 对山东
荣成湾、青岛 即墨和烟台龙口 4 鲉个许氏平 野生群

体的遗传结构和遗传多样性水平进行了研究, 以期
鲉为许氏平 种质资源保护和合理利用以及良种选育

提供理论参考。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 
实验所分析的 4 鲉个许氏平 群体分别是荣成

湾群体 1(SSRT)、荣成湾群体 2(SSRC)、即墨野生
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群体(SSJM)和龙口野生群体(SSLK)。SSRC 于 2009
年 5 月在山东荣成湾近岸海域垂钓所得 , 共 22 尾 , 
平均全长 18.92 cm ±3.30 cm; SSRT 是同年 8 月在
荣成湾靠近外海的海域采用底拖网所得 , 共 30 尾 , 
平均全长 18.61 cm ±3.55 cm; SSLK 为 5 月由山东
烟台龙口附近海域垂钓所得 , 共 13 尾 , 平均全长
6.42 cm ±0.73 cm; SSJM 则是 5 月在山东青岛即墨
附近沿海垂钓所得 , 共 30 尾 , 平均全长 13.88 cm 
±1.52 cm。  

1.2  基因组 DNA 的提取 
基因组 DNA 采用高盐法 [15]提取 , 经 Beckman 

DU 650型紫外分光光度计测定 DNA浓度后 , 用无
菌双蒸水将模板稀释到 20 mg/L, −20℃保存备用。 

1.3  引物合成 
从 An 等 [13]和 Yoshida 等 [14]文献中选取了 18

对引物, 由上海生工生物工程技术服务有限公司合
成, 引物的相关信息见表 1。   

1.4  PCR 扩增和结果记录 
扩增反应总体系为 25 μL, 其中包括: 50 ng的模

板 DNA, 1×Buffer缓冲液, 100 μmol/L的 dNTPs, 0.4 
μmol/L的引物, 1.0 mmol/L的 Mg2+, 1U的 Taq DNA
聚合酶。反应条件为 94℃变性 5 min, 然后 94℃ 50 s, 
退火 50 s, 72℃延伸 50s, 35个循环, 最后 72℃延伸 7 
min。PCR 产物由 1.5%琼脂糖电泳检测后, 4℃保存
备用。 8%非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳 , 电压为
5V/cm。电泳完毕后银染检测。 

 
表 1  实验所用 18 对微卫星标记的核心序列、退火温度及其引物序列 
Tab. 1  Core repeats, annealing temperatures and primer sequences of the 18 microsatellite DNA loci used in the study 

基因位点 核心重复序列 
退火温度 

(℃) 
引物序列(5’-3’) 

KSs2A (TG)22 55 F-CCCATAGCCTTGTTTACCT, R-TTTTGGTTATTGTCTTGGTTT 
KSs3 (TG)15AG(TG)2 56 F-TTGCCCACATCCTTTCT, R-ACTTCATGAATCCACTGACAT 
KSs5 (TG)6TC(TG)6 61 F-TGAAGCAATAAGGTAAAGGTG, R-GCAGAAGCCTCAGGAAAG 
KSs6 (CA)11 57 F-TGCCCAGATACATTTACACAC, R-TAACCCCCACCCACAC 
KSs7 (GT)16 54 F-TGGGCAATAAATAAGAGAGGA, R-CCGTCTGCAATCTGACTCA 

KSs11B (TG)31 57 F-GGAGTGTATTATGCCAATGAG, R-CCTCCAGTCGCACTTATTT 
KSs12B (CA)12 55 F-TCATAAATGTGCTTAGTGAGG, R-AAGGGAATGCTAATGCTG 
KSs16 (TG)31 59 F-TGTATTATGCCAATGAGGAGA, R-CAGTCGCACTTATTTTCCAG 
KSs17 (CA)16 60 F-CCAAATAATAGCGAACACAC, R-ATGCAGAAGTGGTTAAAGTCT 

KSs18A (CA)11 56 F-GCAGGGATCAATATCAACAA, R-ACATCAGCACATCACCTAATG 
KSs20 (CA)5GA(CA)9 58 F-ACAGACGCTTACTCACAAAAA, R-GAAGCGATTCCACAGGATA 
KSs26 (CA)12 55 F-GGGGCTACATGTATGCTCA, R-AGACTGCGATACCTAGAAGGA 
Ssc1 (AC)9 59 F-AAGTCAACCCATCAGAAGCTGT, R-GGTTGTTCCACTGTGAAGTCTG 

Ssc12 (AC)20 59 F-AACACGCTGAACAGAGAACAAA,R-GCTCCGACTATAGCTGGTCCTA  
Ssc71 (AC)7G(CA)9 59 F-GATCCCTCCTTTCCTTTCAGGAT,R-GCCTCATCGCATTGCTACAACA 
Ssc23 (TG)21 57 F-AGTGTCATGCCCTCTTCCAG,R-CACTCGGCATTCTCACCTCA 
Ssc51 (GT)20T(TG)5 57 F-GTGCTGATGGAAAACACTACCAGTGA,R-CCTTTCCCTGAACACACT 
Ssc69 (GT)15 57 F-GGCACCGAGCTCAACCTTACTG,R-TGCTGTGACTATTTCCCTCTGGC 

 

1.5  数据的统计分析 
运用 POPGEN32 软件计算等位基因数(number 

of alleles, A)、有效等位基因数(effective number of 
alleles, Ne)、观测杂合度 (obsevered heterozygosity, 
Ho)、期望杂合度(expected heterozygosity, He)、遗传
偏离指数(D)、群体遗传分化指数(Fst)和 Nei's遗传距
离。用 Arlequin 进行 AMOVA 分析, 根据 Botstein

等 [16]的方法计算每个微卫星位点的多态信息含量

(polymorphism information content, PIC)。有关计算公
式如下:   

多态信息含量:  
1

2 2 2

1 1 1
1 2

m m m

i i j
i i j i

PIC p p p
−

= = = +

= − −∑ ∑ ∑  

其中, ip 和 jp 分别表示第 i和第 j个等位基因在
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群体中的频率, m为等位基因数。 
D = (He − Ho) /He;  
Ho =杂合子观察数/观察个体总数; 
He = 1−ΣPi2, Pi为该位点上第 i个等位基因的频

率。 

2  结果 

2.1  微卫星 PCR 扩增结果和等位基因频率 
用这 18对微卫星引物对山东 4 鲉个许氏平 群体

进行了遗传变异分析, 部分扩增图谱如图 1。每个位
点在不同群体中的等位基因频率及其他遗传参数见

表 2。在 4个群体中, Kss18A位点所有个体均表现为
单态性。其余 17个微卫星位点中每个位点检测到的
等位基因数 2~10个。 

2.2  群体内的遗传变异 
这 4 个群体的平均期望杂合度、平均观测杂合

度、平均等位基因数、平均有效等位基因数和平均

多态信息含量等指标见表 3、表 4。平均有效等位基
因数分别为 3.1(SSRT)、2.8(SSJM)、2.7(SSRC)、
2.7(SSLK), 平均期望杂合度在 0.540~0.590范围内。
4 个群体的平均多态信息含量最高的是 SSRT, 为
0.577; 最低的是 SSRC, 为 0.495。4个群体都表现出
较高的遗传多样性水平。Χ2检验显示, 除 Kss18 位
点, 在 SSRT、SSJM、SSLK群体中有 13个位点偏离
了Hardy-Weinberg平衡, SSRC群体中有 14个位点偏
离 Hardy-Weinberg平衡(P<0.05)。从遗传偏离指数(D)
看出, 大多数位点在 4个群体中表现为杂合子缺失。 

2.3  群体间的遗传变异 
AMOVA 分析结果表明, 群体间的遗传变异占

总遗传变异的 4%, 群体内的遗传变异占总遗传变异
的 96%(表 5), 这表明 4 个群体间的遗传分化较弱。
表 6、表 7分别列出 4个群体相互间的遗传相似性、
遗传距离和遗传分化指数。由表 6可见, 最大遗传距
离在 SSRT和 SSLK之间, 为 0.135; 最小遗传距离在
SSRC 和 SSLK 之间, 为 0.017。群体间 Fst值均小于

0.05。4 鲉个许氏平 群体间没有产生明显的遗传分化, 
群体间的遗传分化程度较低。 

3  讨论 
微卫星DNA由于具有在基因组中广泛而随机分

布、多态性高、共显性标记、可重复性好、容易检

测等优点, 已经成为分子系统学、种群遗传学及生态
学研究中最重要的分子标记之一。群体的遗传多样

性 , 是物种适应多变的环境条件 , 维持长期生存和
鲉进化的遗传基础。本研究中对许氏平 4 个群体遗

传多样性水平进行了研究。各群体内遗传变异程度

如 平 均 多 态 信 息 含 量 (PIC)由 大 到 小 依 次 为
SSRT(0.577) 、 SSJM(0.538) 、 SSLK(0.528) 、
SSRC(0.495)。Botstein 等[16]首先提出了衡量基因变

异程度的多态信息含量指标 , 他们认为当 PIC>0.5
时, 该位点为高度多态性位点; 0.25<PIC<0.5 时, 该
位点为中度多态性位点; PIC<0.25时, 为低度多态性

鲉位点。许氏平 4个群体的 PIC差异不大, 都在 0.5
左右, 表明它们的遗传变异程度总体上处于一个较
高的水平, 遗传多样性较为丰富, 选择潜力大。 

这 4 个群体的平均期望杂合度 ( H e )在
0.447~0.590, 平均为 0.53, 其与 Yoshida 等[14]用 14

鲉个微卫星位点分析的日本海域许氏平 期望杂合度

(He=0.31~0.95)和 An 等[13]利用 6 个微卫星位点分析 

 

图 1  4 鲉个许氏平 群体部分个体在微卫星标记 Ssc69位点的电泳图谱 
Fig. 1  Electrophoresis pattern of microsatellite markers amplified by Ssc69 locus from partial individuals in four stocks of 

Sebastes schlegeli 
M. 50bp DNA 分子量标记; 1-9. 荣成湾群体 1(SSRT)样品; 10-18.即墨群体(SSJM)样品; 19-27.荣成湾群体 2(SSRC)样品; 28-34. 龙口群
体(SSLK)样品  
M. 50bp DNA ladder;1-9. SSRT; 10-18. SSJM; 19-27. SSRC ; 28-34. SSLK 
 



 

 Marine Sciences / Vol. 36, No. 1 / 2012 13 

表 2  4 个许氏平鲉群体 18 个微卫星位点的等位基因频率 
Tab. 2  Allele frequencies of 18 microsatellites loci among four stocks of Sebastes schlegeli 

等位基因频率 等位基因频率 基因 
位点 

等位 
基因 SSRT SSJM SSRC SSLK

基因 
位点 

等位 
基因 SSRT SSJM SSRC SSLK

Ssc1 A 0.583 0.467 0.477 0.462 Kss5 A 0.467 0.517 0.455 0.500 
 B 0.417 0.500 0.500 0.500  B 0.433 0.183 0.341 0.231 
 C 0.000 0.033 0.023 0.038  C 0.067 0.300 0.159 0.269 

Ssc12 A 0.267 0.133 0.114 0.154  D 0.033 0.000 0.045 0.000 
 B 0.117 0.183 0.023 0.000 Kss6 A 0.467 0.483 0.682 0.577 
 C 0.100 0.183 0.000 0.000  B 0.267 0.383 0.205 0.269 
 D 0.317 0.367 0.614 0.615  C 0.033 0.000 0.000 0.000 
 E 0.100 0.133 0.250 0.231  D 0.083 0.133 0.114 0.154 
 F 0.100 0.000 0.000 0.000  E 0.050 0.000 0.000 0.000 

Ssc23 A 0.267 0.600 0.545 0.423  F 0.100 0.000 0.000 0.000 
 B 0.283 0.133 0.341 0.385 Kss7 A 0.067 0.117 0.068 0.077 
 C 0.167 0.050 0.068 0.192  B 0.417 0.217 0.273 0.231 
 D 0.183 0.183 0.045 0.000  C 0.267 0.433 0.409 0.462 
 E 0.067 0.033 0.000 0.000  D 0.150 0.067 0.114 0.077 
 F 0.033 0.000 0.000 0.000  E 0.100 0.117 0.091 0.077 

Ssc51 A 0.317 0.017 0.091 0.038  F 0.000 0.050 0.045 0.077 
 B 0.233 0.100 0.068 0.192 Kss11B A 0.317 0.217 0.318 0.423 
 C 0.250 0.033 0.000 0.077  B 0.133 0.200 0.273 0.346 
 D 0.050 0.217 0.273 0.269  C 0.133 0.033 0.023 0.000 
 E 0.133 0.417 0.455 0.269  D 0.000 0.050 0.159 0.115 
 F 0.017 0.033 0.068 0.077  E 0.367 0.250 0.182 0.077 
 G 0.000 0.183 0.045 0.077  F 0.050 0.167 0.023 0.000 

Ssc69 A 0.183 0.183 0.159 0.192  G 0.000 0.083 0.000 0.000 
 B 0.033 0.550 0.591 0.500  H 0.000 0.000 0.023 0.038 
 C 0.267 0.133 0.136 0.115 Kss12B A 0.667 0.817 0.818 0.769 
 D 0.417 0.083 0.068 0.115  B 0.233 0.067 0.045 0.077 
 E 0.100 0.050 0.045 0.077  C 0.000 0.100 0.136 0.154 

Ssc71 A 0.467 0.467 0.477 0.500  D 0.000 0.017 0.000 0.000 
 B 0.483 0.483 0.477 0.462  E 0.100 0.000 0.000 0.000 
 C 0.033 0.033 0.023 0.000 Kss16 A 0.117 0.033 0.159 0.154 
 D 0.017 0.017 0.023 0.038  B 0.367 0.500 0.227 0.269 

Kss2A A 0.133 0.417 0.227 0.154  C 0.167 0.183 0.250 0.269 
 B 0.217 0.100 0.250 0.269  D 0.283 0.133 0.045 0.000 
 C 0.183 0.083 0.318 0.385  E 0.050 0.067 0.136 0.038 
 D 0.317 0.267 0.091 0.077  F 0.017 0.067 0.114 0.154 
 E 0.083 0.000 0.091 0.038  G 0.000 0.017 0.068 0.115 
 F 0.000 0.067 0.000 0.000 Kss17 A 0.900 0.917 0.909 0.885 
 G 0.067 0.067 0.023 0.077  B 0.100 0.083 0.091 0.115 

Kss3 A 0.000 0.417 0.523 0.577 Kss18A A 1.000 1.000 1.000 1.000 
 B 0.167 0.183 0.182 0.115  B 0.000 0.000 0.000 0.000 
 C 0.283 0.350 0.000 0.000 Kss20 A 0.933 0.933 0.955 0.923 
 D 0.233 0.017 0.136 0.115  B 0.067 0.067 0.045 0.077 
 E 0.000 0.033 0.159 0.192 Kss26 A 0.500 0.483 0.477 0.538 
 F 0.133 0.000 0.000 0.000  B 0.167 0.183 0.114 0.077 
 G 0.050 0.000 0.000 0.000  C 0.083 0.117 0.136 0.115 
 H 0.117 0.000 0.000 0.000  D 0.133 0.100 0.114 0.038 
 I 0.017 0.000 0.000 0.000  E 0.033 0.083 0.114 0.077 
 J 0.000 0.417 0.523 0.577  F 0.083 0.033 0.045 0.154 
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表 3  4 个许氏平鲉群体的遗传多样性参数 
Tab. 3  Genetic diversity value in four S. schlegeli stocks 

4 鲉个许氏平 群体 
遗传多样性参数 

SSRT SSJM SSRC SSLK 
平均等位基因数(Ne) 3.1 2.8 2.7 2.7 
平均观测杂合度(Ho) 0.450 0.448 0.384 0.410 
平均期望杂合度(He) 0.590 0.552 0.540 0.547 
平均 PIC值 0.577 0.538 0.495 0.528 

 
表 4  18 个微卫星位点的等位基因数、遗传偏离指数和 H-W 检测 
Tab. 4  Number of alleles(A), genetic deviation index(D), and H-W of the 18 microsatellite loci assessed for the four S. 

schlegeli stocks  

SSRT SSJM SSRC SSLK 
基因位点 

A D PHW A D PHW A D PHW A D PHW 
Ssc1 2 −0.4400 * 3 −0.8828 *** 3 −0.9168 *** 3 −0.8674 ** 

Ssc12 6 0.3206 * 5 0.1697 ns 4 0.6679 ** 3 0.7174 ** 
Ssc23 6 −0.0235 *** 5 0.5442 *** 4 0.3725 * 3 0.6372 ** 
Ssc51 6 0.4315 *** 7 0.4545 *** 6 0.2201 *** 7 0.6148 *** 
Ssc69 5 0.6247 *** 5 0.1623 *** 5 0.3184 *** 5 −0.0174 * 
Ssc71 4 −0.8274 *** 4 −0.8274 *** 4 −0.8403 ** 3 −0.8674 ** 
Kss2A 6 0.1139 * 6 0.3602 ** 6 0.5262 ** 6 0.2749 ns 
Kss3 7 0.0871 ns 5 −0.0465 ns 4 0.2305 ns 4 0.2353 * 
Kss5 4 1.0000 *** 3 0.2890 * 4 0.6502 *** 3 0.5071 * 
Kss6 6 0.4690 *** 3 0.7230 *** 3 0.4323 *** 3 0.3264 * 
Kss7 5 0.1183 ns 6 0.3617 ** 6 0.2532 ns 6 0.2417 ns 

Kss11B 5 0.1749 * 7 0.3023 *** 7 0.4054 ns 5 0.2087 ns 
Kss12B 3 0.8643 *** 4 0.4764 *** 3 1.0000 *** 3 1.0000 *** 
Kss16 6 0.2354 ns 7 0.1768 ns 7 0.6131 *** 6 0.5149 * 
Kss17 2 0.6296 *** 2 0.3455 ns 2 0.4500 * 2 0.6232 * 
Kss18 1 / − 1 / − 1 / − 1 / − 
Kss20 2 1.0000 *** 2 1.0000 *** 2 1.0000 *** 2 1.0000 *** 
Kss26 6 0.0814 ns 6 0.1442 * 6 0.1072 * 6 −0.1659 ns 

A．等位基因数; D. 遗传偏离指数(“/”表示 He=0); PHW. Hardy–Weinberg平衡检验; *. P<0.05; **. P<0.01;  
***. P<0.001; n.s.差异不显著 
 
表 5  4 个许氏平鲉群体的 AMOVA 分析结果 
Tab. 5  AMOVA analysis of the four S.schlegeli stocks 

变异来源 自由度 平方和 变异成分 变异贡献率
(%) 

群体间 3 49.443 0.216 4 
群体内 186 985.252 5.180 96 
合计 189 1 007.695 5.397  

 
鲉韩国沿海许氏平 的期望杂合度(He=0.072~0.897)

基本相符。在其他海洋鱼类中, Norris等[17]对大西洋

鲑(Salmo salar)的微卫星标记检测得到平均杂合度
为 0 . 70 ,  Za t co f f 等 [ 1 8 ]得到不同群体博氏喙鲈

(Mycteroperca bonaci)的平均杂合度为 0.637~0.876, 

DeWoody 等[19]对 12 种海洋鱼类进行了微卫星分析, 
得到的平均杂合度为 0.77。由此可见, 海洋鱼类普遍 

 
 

表 6  许氏平鲉 4 个群体的遗传相似性和遗传距离 

Tab. 6  Genetic identity and distance among four 
S.schlegeli stocks 

群体 SSRT SSJM SSRC SSLK 

SSRT **** 0.890 0.875 0.874 

SSJM 0.116 **** 0.946 0.933 

SSRC 0.134 0.055 **** 0.983 

SSLK 0.135 0.069 0.017 **** 

注: 对角线以下为遗传距离, 对角线以上为遗传相似性 
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表 7  许氏平鲉 4 个群体的 Fst 值 
Tab. 7  Fst values of pairwise comparison among 4 

S.schlegeli stocks 

群体 SSRT SSJM SSRC SSLK 

SSRT ****    

SSJM 0.034 ****   

SSRC 0.039 0.019 ****  

SSLK 0.039 0.022 0.007 **** 
 
具有较高的杂合度水平, 但本研究 4 鲉个许氏平 群

体的平均杂合度为 0.53 低于上述各种海洋鱼类, 也
发现这 4 个群体在大多数位点都存在杂合子缺失现
象。究其原因, 鲉可能是许氏平 是一种岩礁性鱼类, 
不进行长距离的洄游 [20], 相对狭小的生活环境, 会
使其不能进行更大范围的基因交流, 导致其在一定
区域内有近交情况, 从而降低了其遗传变异。 

作者通过各位点 Fst的分析, 发现来自群体内的
遗传变异是 96%, 来自群体间的遗传变异只有 4%。
通过不同群体 Fst值的配对比较以及群体间的遗传距

离和遗传相似性, 总体说明了 4 个群体间的遗传分
化程度较低。 

所有自然资源保护计划的最终目的就是为了防

止过度捕捞的物种灭绝 [21], 环境受人类活动的影响
变化越来越快, 因此必须要保持动物自身的遗传适
应力。群体的遗传多样性越高, 对环境的适应能力就
越强, 进化的潜力也越大。人工增殖放流计划也是一
种自然资源的保护计划, 所以保护现有的野生群体
的遗传多样性, 就要保持其较高的杂合度和基因丰
富度[22]。本研究所分析的 4 鲉个许氏平 群体都具有

丰富的遗传多样性, 而且其群体间低程度的遗传分
化, 鲉使得荣成湾放流许氏平 的放流鱼种可以用即

墨、龙口、荣成湾任何一个地方的野生种群来作为

亲本进行繁育。但是在人工增殖放流过程中要保持

较高的群体遗传多样性需要一个合理的养殖管理方

法。繁育过程中应当保证亲本的更新, 避免近交影响, 
能够定期对养殖放流种群做遗传结构的评估, 避免
因放流种群遗传多样性下降而导致自然资源中多样

性的降低。作者利用微卫星标记得到的 4 个许氏平
鲉群体的遗传学数据为种质资源保护和合理利用提

供理论参考, 也能为大规模的人工增殖放流提供科
学依据。 
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Abstract: The genetic diversity of four wild stocks of black rockfish Sebastes schlegeli including Rongcheng stock 
1, Rongcheng stock 2, Jimo stock and Longkou stock, was investigated using 18 microsatellite DNA loci. The re-
sults showed that the mean effective numbers of alleles(Ne) were 3.1, 2.7, 2.8 and 2.7, respectively. The values of 
mean expected heterozygosity(He) were 0.590, 0.540, 0.552 and 0.491, respectively. And the values of mean poly-
morphism information content(PIC) were 0.577, 0.495, 0.538 and 0.528, respectively. These four stocks had abun-
dant genetic diversity, but most loci were also found to be significantly deviated from HWE in which heterozygote 
absence was apparent according to the results of chi-square test (P<0.05). Genetic differentiation and hierarchical 
partition of genetic diversity were evaluated by Fst, which indicated high values of variation within four stocks and 
low levels of genetic variation among stocks (Fst=0.04). The results would provide basic data for the conservation 
and utilization of natural S.schlegeli breeds, and for its artificial releasing. 
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