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基于 COI 和 ITS-1 基因对魁蚶野生群体和人工繁育子代的遗

传分析 
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摘要: 采用线粒体 COI 基因和核糖体第一内转录间隔区 ITS-1 基因, 对荣成(RC)和即墨(JM)2 个魁蚶

(Scapharca broughtonii Schrenck)野生地理群体及一个人工繁育的即墨子代(JZ)群体, 进行遗传多样性

和遗传结构分析 , 探讨即墨人工繁育的子代作为荣成魁蚶底播增殖苗种的可行性。分子方差分析

(AMOVA)结果表明, 3个群体的遗传差异主要存在群体内。荣成野生群体和即墨野生群体间的 Fst值, 基

于 COI 基因和 ITS-1 基因分别为 0.1678 和 0.1193, 表明荣成野生群体与即墨野生群体之间存在中等程

度的遗传分化。单倍型多样性和核苷酸多样性分析结果表明, 人工繁育的即墨子代群体的遗传多样性

明显降低。荣成野生群体与即墨子代群体之间的遗传差异, 较之与即墨野生群体间的遗传差异更大。

如果采用即墨子代在荣成底播, 可能会对荣成野生魁蚶野生群体的遗传结构产生一定影响, 因此, 采

用即墨人工繁育子代作为荣成魁蚶底播增殖的苗种来源时必须十分慎重, 并在苗种繁育时尽量采用大

群体有效亲本。  
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魁蚶(Scapharca broughtonii Schrenck)俗称赤贝、
血贝、大毛蚶 , 隶属软体动物门(Mollusca), 双壳纲
(Bivalvia), 翼形亚纲(Pterimorphia), 蚶目(Arcoida), 蚶
科(Arcidae), 是一种大型经济贝类, 主要分布于中国、
日本、朝鲜半岛及俄罗斯东南部沿海。在我国以黄海

北部较多, 主要在山东及辽宁沿海分布[1]。迄今为止, 
对魁蚶的研究工作已开展较多, 包括生殖生物学和苗
种繁育[2-6]、资源生态[7-8], 群体遗传结构[9-12]等。 

山东荣成濒临黄海北部, 沿岸浅海水域历来就有
魁蚶这一优势种质资源的自然分布。20 世纪 80 年代
初, 海岸带生物资源调查结果发现, 魁蚶自然资源在
荣成海域的集中分布面积约 7000 ha, 其蕴藏量超过 2
万 t , 平均生物密度达 0.476个/m2, 是荣成近岸水域资
源开发的重要经济种[13]。自 20 世纪 90 年代以来, 由
于资源过度开发, 使原有的魁蚶资源受到极大破坏, 
自然种群生物量显著下降。目前, 荣成海域内魁蚶自然
资源分布区域面积锐减, 按原始资源面积计算, 自然
生物量少于 0.01个/m2[13]。因此, 荣成市海洋与渔业局
广泛组织、发动沿海魁蚶资源引进、增殖和修复技术。 

近年来 ,  为满足魁蚶资源保护和增殖的需要 , 
魁蚶的底播增养殖研究日益受到重视, 并取得一定 

的生态和经济效益[14-17]。在资源增殖过程中, 人们更
多地关注资源量的增加, 而对人工苗种对本底生物
资源可能带来的遗传影响重视不够。不合理的繁育

和增殖方式可能导致近交快速积累、有效群体不断

减少等负面效果 , 引起近交衰退 , 使种苗遗传多样
性下降, 表现为生长减缓、抗病力减弱、品质退化等。
有报道指出, 群体的遗传多样性每丧失 10%, 就会
对其繁育能力、存活率、生长等重要性状产生很大

的负面影响[18]。 
本研究采用线粒体 COI 基因和核糖体 ITS-1 基

因序列, 对荣成和即墨 2 个魁蚶野生群体进行遗传
多样性研究, 探讨了即墨群体人工繁育子一代群体
的遗传多样性变化及其在荣成底播增殖的可行性。  

1  材料与方法 
1.1  实验材料 

于 2009 年 9 月, 从荣成(编号 RC)采集 26 个野
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生魁蚶个体; 从即墨采集一批野生魁蚶(数量＞100
个)作为亲本 , 通过人工育苗的方式得到一批子代 , 
从亲本群体中随机取 37个个体(编号 JM), 从子代中
随机取 40 个个体(编号 JZ)(子代生长到 2010 年 5 月
进行采集), 共对 103个魁蚶个体进行分析。 

1.2  实验方法 
1.2.1  基因组 DNA提取及 PCR扩增 

采用 TIANGEN 海洋动物组织基因组 DNA 提取
试剂盒提取魁蚶的基因组 DNA后, 保存−20℃待用。 

先用 COI通用引物(COI L1490: 5′-GGTCAACA-
AATCATAAAGATATTGG-3′和 COI H2198: 5′-TAAA-
CTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3′)扩增得到 2 个
魁蚶个体的 COI 序列; 再根据得到的序列, 用 Primer 
Premier 5.0软件设计 COI特异引物, 序列为: COI-1: 
5′-CAAATGTTGGAATAGTAAAGGA-3′; COI-2: 5′-
TATTTTCAGGATTCTGGGCA-3′。所用的 ITS-1引物[19]

为 : ITS-1A: 5′-GGTTCTGTAGGTGAACCTGC-3′; 
ITS-1B: 5′-CTGCGCCATCGACCC-3′。 

PCR反应体系 25 μL:  ddH2O 17.25 μL; DNA模
板1 μL; 10×PCR buffer 2.5 μL; MgCl2(25 mmol/L)1.5 μL; 
dNTPs(10mM)0.5 μL; 引 物 F(10mM)1 μL; 引 物
R(10mM)1 μL; Taq DNA Polymerase(5U/μL)0.25 μL。
PCR反应程序为: 94℃变性 5 min, 1个循环; 94℃变性 
20 s, 50 /58℃ ℃退火 30 s, 72 ℃延伸 30 s, 34个循环; 
72℃延伸 10 min, 1个循环; 4℃保存。 

所有 PCR扩增在 Takara T650 PCR仪上进行。 
1.2.2  COI基因 PCR产物纯化、克隆及测序 

PCR 产物经琼脂糖凝胶电泳确定为单一目的条
带。用上海生工 SanPrep柱式 DNA胶回收试剂盒回
收纯化。将纯化产物与 pMD19-T 载体(大连宝生物)
连接, 连接反应体系为 5 μL(solution I 2.5 μL, vector 
0.4 μL, 纯化产物 2.1 μL), 16℃连接过夜。连接产物
42℃转化到大肠杆菌 TOP10 感受态细胞中, 并涂布
于 LB 平板上 37℃过夜。挑取边缘清晰的菌落作模
板, 用 M13通用引物(M13 F: 5′-AGCGGATAACAA-
TTTCACACAGG-3′; M13 R: 5′-CGCCAGGGTTTTC-
CCAGTCACGAC-3′)进行 PCR扩增, 筛选阳性克隆。
将阳性克隆扩大培养, 送交北京六合华大基因科技
有限公司测序。 
1.2.3   ITS-1基因 PCR产物纯化及测序 

PCR 产物经琼脂糖凝胶电泳确定为单一目的条
带。用上海生工 SanPrep柱式 DNA胶回收试剂盒回
收纯化。将纯化产物送交北京六合华大基因科技有

限公司测序。 
1.2.4  数据分析 

所有序列均由 Mega 4.0软件[20]进行编辑、校对

和比对 , 并对比对结果进行分析和手工校正 , 并去
除序列中不确定的部分。一共得到 63个魁蚶野生个
体(荣成 26 个和即墨 37 个)和 40 个即墨人工繁育子
代的 605bp 的 COI 基因序列  (NCBI 登录号为 : 
KC588467- KC588503)和相应的 354bp的 ITS-1基因
序列(NCBI登录号为: KC555313- KC555327)。 

采用 Mega 4.0 软件按照 Kimura 等[21]双参数进

化模型计算单倍型间的遗传距离, 构建单倍型的邻
接关系树, 并采用 1000 次重抽样检验系统树分支的
可靠性。 

用 DnaSP 5.0[22]软件计算序列中核苷酸组成、多

态位点数(S)、核苷酸多样性(π)、单倍型数(h)和单倍
型多样性指数(Hd), 分析群体的多样性水平。 

利用 Arlequin3.11 软件[23]计算单倍型间的关系

和核苷酸替换数 , 手工绘制最小跨度树 (Minimum 
spanning tree)。采用 Arlequin 3.11软件计算魁蚶群体
之间的遗传分化指数 Fst值来检验群体遗传结构。Fst值

的显著水平通过 10000 次重抽样来检验 , 并用
Bonferroni方法[24]对其进行校正。 

2  结果 

2.1  序列分析 
实验共获得长度为 605bp 的 COI 基因序列片段

和长度为 354bp的 ITS-1基因序列片段各 103条。COI
基因片段的 T、C、A、G碱基平均含量分别为 23.7%, 
21.4%, 40.1%, 14.8%, A+T含量明显高于 C+G含量, 
而 ITS-1 基因片段的 T、C、A、G 碱基平均含量分
别为 25.6%, 26.9%, 20.1%, 27.4%, A+T 含量低于
C+G含量。 

2.2  遗传多样性 
在 COI 基因序列的 605 个位点中, 多态位点 73

个, 其中简约信息位点 29 个。这些多态位点共定义
了 37 个单倍型(表 1), 其中有 Hap1 出现频率最高, 
为 37.8%的即墨野生(亲代)群体和 77.5%的即墨子代
群体所共享 , 在荣成野生群体中未检测到单倍型
Hap1; Hap4为 18.9%的即墨野生群体与 61.5%的荣成
野生群体共享, 而其他 35 个单倍型为各个群体私有
且只在一个个体中发现。即墨野生群体中私有单倍

型占总单倍型的 43.3%, 荣成野生群体的私有单倍
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型占总单倍型的 38.5%, 即墨子代群体的私有单倍
型占总单倍型的 22.5%。 
 

表 1  COI 序列单倍型在各群体中分布 
Tab.1  Distribution of COI haplotypes of S. broughtonii 

among localities 

 RC JM JZ 
Hap1  14 31 
Hap2  1  
Hap3  1  
Hap4 16 7  
Hap5  1  
Hap6  1  
Hap7  1  
Hap8  1  
Hap9  1  

Hap10  1  
Hap11  1  
Hap12  1  
Hap13  1  
Hap14  1  
Hap15  1  
Hap16  1  
Hap17  1  
Hap18  1  
Hap19 1   
Hap20 1   
Hap21 1   
Hap22 1   
Hap23 1   
Hap24 1   
Hap25 1   
Hap26 1   
Hap27 1   
Hap28 1   
Hap29   1 
Hap30   1 
Hap31   1 
Hap32   1 
Hap33   1 
Hap34   1 
Hap35   1 
Hap36   1 
Hap37   1 

 

在 ITS-1基因序列的 354个位点中, 检测到插入
/缺失 3处, 多态位点 10个, 其中简约信息位点 7个。
这些多态位点共定义了 15个单倍型(表 2), 其中有 5

个单倍型为 3 个群体共有享, H1 是出现频率最高的
单倍型, 有 2 个单倍型为即墨野生群体和即墨子代
群体共享, 其他 8 个单倍型为各个群体私有且只在
一个个体中发现。 

 
表 2  ITS-1 序列单倍型在各群体中分布 
Tab.2  Distribution of ITS-1 haplotypes of S. broughtonii 

among localities 

 RC JM JZ 

H1 7 25 26 

H2 3 1 5 

H3  1 1 

H4 4 2 4 

H5 1 3 1 

H6  1 1 

H7   1 

H8 6 2 1 

H9  1  

H10  1  

H11 1   

H12 1   

H13 1   

H14 1   

H15 1   
 
基于多态位点得到各群体的核苷酸多样性指数(π), 

多态位点数(S), 单倍型数(h)和单倍型多样性指数(Hd)
见表 3和表 4。分析 COI基因序列发现, 荣成和即墨野
生群体的单倍型多样性指数分别为 0.631 和 0.832, 核
苷酸多样性指数分别为 0.0015 和 0.0252; 即墨人工培
育子代群体的单倍型多样性指数为 0.404, 核苷酸多样
性指数为 0.0008, 显然比 2 个野生群体的多样性指数
低。分析 ITS-1基因序列的结果, 发现野生群体和人工
培育即墨子代群体间的单倍型多样性和核苷酸多样性

指数差异不大。 

2.3  系统发育关系 
基于 COI基因片段定义的 37个单倍型的邻接关

系树显示, 所有单倍型明显分为 2 个类群(图 1), 并
得到很高的置信度支持。全部荣成野生群体的单倍

型和部分即墨野生群体单倍型聚成类群 , Ⅰ 部分即

墨野生群体的单倍型和全部即墨子代群体的单倍型

聚成类群Ⅱ。而基于 ITS-1 基因片段定义的 15 个单
倍型的邻接关系树置信度低, 单倍型之间的关系无
法确定(图 2)。 
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表 3  魁蚶样品数和基于线粒体 COI 基因的多态位点数(S), 单倍型数(h), 单倍型多样性(Hd)和核苷酸多样性(π)及其标

准差(Standard deviation, SD) 
Tab.3  Sample size and number of variable sites (S), number of haplotype (h), haplotype diversity (Hd), nucleotide di-

versity (π) of S. broughtonii based on COI. SD: Standard deviation  

COI 
样品来源 样品数 (个) 

S h Hd ± SD π ± SD 
RC 26 12 11 0.631±0.111 0.0015±0.0004 
JM 37 56 18 0.832±0.053 0.0252±0.0016 
JZ 40 10 10 0.404±0.099 0.0008±0.0002 
总计 103 73 37 0.763±0.037 0.0235±0.0010 

 
表 4  魁蚶样品数和基于核糖体内转录间隔区 ITS-1 的多态位点数(S), 单倍型数(h), 单倍型多样性(Hd)和核苷酸多样性

(π)及其标准差(Standard deviation, SD) 
Tab.4  Sample size and number of variable sites (S), number of haplotype (h), haplotype diversity (Hd), nucleotide di-

versity (π) of S. broughtonii based on ITS-1. SD: Standard deviation  

ITS-1 
样品来源 样品数 

S h Hd ± SD π ± SD 

RC 26 8 11 0.871±0.041 0.0057±0.0007 
JM 37 6 9 0.542±0.097 0.0024±0.0006 
JZ 40 6 8 0.563±0.087 0.0027±0.0005 
总计 103 10 15 0.661±0.049 0.0035±0.0004 

 

 

图 1  用Mega 4.0构建的魁蚶COI基因单倍型间的邻接关
系树 

Fig.1  Neighbor-joining tree of haplotypes of S. broughtonii 
based on COI sequences constructed by Mega 4.0 

 
图 2  用 Mega 4.0构建的魁蚶 ITS-1基因单倍型间的邻接

关系树 
Fig.2  Neighbor-joining tree of haplotypes of S.broughtonii 

based on ITS-1 sequences constructed by Mega 4.0 
 

基于 COI 和 ITS-1 基因构建的单倍型最小跨度 
树有相似的结构, 都呈星形辐射状。处在星状结构中
心的都为出现频率最高的单倍型(基于 COI 和 ITS-1
基因分别为 Hap1 和 H1), 如图 3 和图 4 与表 1 和表
2。COI基因单倍型中, Hap1只在即墨野生和子代群
体中出现, 荣成群体中未出现; 而 ITS-1 单倍型中, 
H1在 3个群体中均有出现。 

2.4  群体遗传结构 
基于 COI基因序列片段, AMOVA分析结果表明, 

魁蚶群体的群体间差异占 26.74%, 群体内差异占 
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图 3  魁蚶 37个 COI基因单倍型的最小跨度树 
Fig.3  Minimum spanning tree of the 37 haplotypes of the S. 

broughtonii based on COI sequences  
两两单倍型间有一个核苷酸替换 
There is a single nucleotide substitution between two haplotypes 

 

图 4  魁蚶 15个 ITS-1基因单倍型的最小跨度树 
Fig.4  Minimum spanning tree of the 15 haplotypes of the S. 

broughtonii based on ITS-1 sequences  
两两单倍型间有一个核苷酸替换 
There is a single nucleotide substitution between two haplotypes 
 

73.26%, 分子差异主要在群体内(表 5)。基于 ITS-1基
因序列片段, AMOVA 分析结果也表明分子差异主要
在群体内, 群体间与群体内分子差异分别占 6.86%和
93.14%(表 5)。2个基因序列分析得到的固定指数分别

为 0.2674 和 0.0686, 统计检验结果都为极显著(P < 
0.01), 表明魁蚶群体中存在明显的遗传结构。表现群
体间遗传分化的 Fst值见表 6。基于 COI 基因得到的
荣成和即墨 2 个野生魁蚶群体之间的 Fst值为 0.168, 
基于 ITS-1基因得到的两群体间 Fst值为 0.1193, 表明
2个野生群体之间存在一定程度的遗传分化。 

3  讨论 
从本研究的结果看, COI 基因的碱基含量分布不

均匀, A+T 含量高于 C+G 含量, 表现出明显的碱基偏
向性, 这与在其他无脊椎动物的 COI 基因中观察到的
结果是一致的[25-26]。而 ITS-1基因的碱基含量分布表现
为 A+T含量低于 C+G含量, 陈琳琳[27]在日本、俄罗斯

海参崴和中国威海 3 个魁蚶地理群体中也发现类似结
果, 这与其他贝类的 ITS序列中观察到的结果相似[28]。 

遗传多样性降低在人工繁殖群体中是一个较普

遍的现象。方耀林等[29]在采用 mtDNA 控制区序列, 
对野生大鲵及其人工繁殖后代的遗传多样性进行分

析时发现, 两组亲本的单倍型多样性及核苷酸多样
性均高于各自的子代。王鸿霞等[30]发现凡纳滨对虾

人工繁育的子代的等位基因数比亲代低 11.11%, 平
均期望杂合度、平均观测杂合度和平均多态性信息

含量等指标均低于亲代。已有群体遗传学研究表明, 
遗传多样性的保持和有效群体大小密切相关。当有

效群体较小时 , 由于瓶颈效应 , 野生或养殖群体倾
向于近交水平的增加 [31], 引起种群遗传多样性水平
的下降。在本研究中, 虽然采用了 100个个体以上规
模的亲本群, 但基于 COI 基因序列片段的结果看, 
即墨人工繁育的子代群体的单倍型多样性和核苷酸

多样性明显比即墨野生群体低。又有研究证实, 在水
产动物的自然繁育中, 只有很少的亲本参与了子代
基因库的构成, 有效群体比繁育亲本群体要小的多。
如 Sekino等[32]利用 4个高度多态性的微卫星位点对
牙鲆子代群体进行了家系鉴定, 结果表明不同的亲
本对子代的贡献率不同, 18 个亲本中仅一半对后代
基因有贡献。Vandeputte 等[33],王鸿霞等[30]在对子代

群体进行家系鉴定时也发现相似的现象。也就是说, 
亲本数量和亲本对子代的不同贡献率可能是造成子

代群体遗传多样性低于亲代群体的原因。 
在对 COI 基因序列分析时发现, 即墨人工繁育

群体的核苷酸多样性比野生亲代群体有明显降低 , 
但基于 ITS-1基因序列分析时发现, 两群体的多态位
点数和核苷酸多样性指数相差不大。同样 ,  在即 
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表 5  3 个魁蚶群体的分子方差分析 
Tab.5  Analysis of molecular variance(AMOVA)of COI and ITS-1 haplotypesof S. broughtonii populations 

 变异来源 自由度 离差平方和 方差组分 方差比例 固定指数 P值 
群体间 2 8.199 0.11218 Va 26.74 0.26741 0.00000 
群体内 100 30.733 0.30733 Vb 73.26   COI 
总变异 102 38.932 0.41951    
群体间 2 2.198 0.02319 Va 6.86 0.06857 0.00098 
群体内 100 31.501 0.31501 Vb 93.14   ITS-1 
总变异 102 33.699 0.33820    

 
表 6  基于 COI(对角线以上)和 ITS-1(对角线以下)基因序

列单倍型分析得到的群体间遗传分化指数 Fst 值 
Tab.6  Population pairwise(Fst)between S.broughtonii 

populations based on COI(above diagonal)和
ITS-1(below diagonal)sequences 

Fst RC JM JZ 
RC − 0.1678** 0.4958** 
JM 0.1193** − 0.1279* 
JZ 0.1034* −0.0094 − 
注: *表示 P<0.05; **表示 P<0.01 

 
墨群体与荣成群体之间, 基于 COI 基因序列分析结果
发现两者的多态位点数和核苷酸多样性指数差异显著, 
两群体的多态位点数分别为 56和 12, 核苷酸多样性分
别为 0.0252 和 0.0015, 呈现明显的倍数关系。而基于
ITS-1 基因序列分析却发现, 两群体的多态位点数和核
苷酸多样性指数相差不大。这可能是由于线粒体基因

比核基因的进化速率快[34]和 ITS-1 基因种内变异小[35]

的特点造成的。ITS-1基因种内变异小的现象在其他研
究中也有发现, 如 Philips 等[36]对不同地理种群的红点

鲑的 ITS-1进行测序分析, 发现种内不同种群之间的序
列相似性较大; 林昕等[37]采用 ITS-1基因序列片段, 发
现福建沿海不同养殖区泥蚶群体具有较高的遗传相似

性。因此, 作者认为基于 COI 基因序列检测魁蚶群体
水平多态性比 ITS-1基因更为敏感。 

在单倍型邻接关系树中, 基于 COI 基因序列得
到的单倍型以高置信度聚成 2 个类群, 而基于 ITS-1
基因序列得到的单倍型邻接关系树置信度低, 单倍
型之间的关系无法确定, 该结果可能也与 ITS-1基因
的种内变异小有关。在 COI 基因序列单倍型的邻接
关系树中, 荣成野生群体和部分即墨野生群体聚在
同一个类群(类群 )Ⅰ 中 , 另一部分即墨野生群体与
即墨子代聚在类群 , Ⅱ 表明荣成和即墨野生群体之

间存在某些程度的遗传分化。根据 Wright[38]对遗传

分化程度划分的等级, Fst 为 0.05~0.15, 说明群体间
存在中等程度的遗传分化。而即墨和荣成野生群体

之间的 Fst值基于 COI和 ITS-1基因分别为 0.1678和
0.1193, 表明魁蚶 2个野生群体之间的遗传分化程度
为中等水平。在本研究中, 基于 COI和 ITS-1基因构
建的单倍型最小跨度树都为星状结构, 这通常被认
为是种群经历过种群扩张的结果 [39], 处于星状结构
中心的单倍型(COI和 ITS-1基因序列中分别为 Hap1
和 H1)推测为祖先单倍型。在 COI单倍型分布中, 可
能是祖先单倍型的 Hap1 在荣成野生群体中未出现, 
这可能与分析样品数量有关。 

2 种基因序列片段的分子方差分析(AMOVA)结
果都表明, 魁蚶 3 个群体内的分子遗传变异明显大
于群体间的遗传变异。研究中发现, 相对于 ITS-1基
因的 AMOVA 分析结果, 基于 COI 基因序列分析时
群体间的遗传变异比例较大(26.74%)。进行 Fst分析

时同样发现这样的问题, 基于 COI 基因序列得到的
群体间 Fst值比 ITS基因序列得到的 Fst值大。我们认

为这可能是由于 2个基因的进化速率不同和 ITS-1种
内变异小的特性共同导致的结果。同时也注意到, 基
于 COI 基因序列分析得到的荣成野生群体与即墨子
代之间的 Fst 值最大(为 0.4958), 两群体间遗传差异
较大, 这可能会对荣成魁蚶野生群体的遗传结构产
生不可忽略的影响, 底播时应慎重。方耀林等[29]在研

究野生大鲵及其人工繁殖后代的遗传多样性分析时, 
发现 2 个子代种群的 Fst值较大, 认为不同大鲵人工
繁殖的后代, 遗传分化有扩大的趋势。这提示人们也
可进一步对人工繁育的荣成群体子代和即墨群体子

代的遗传多样性和遗传结构进行研究, 以更准确地
揭示魁蚶不同地理群体的遗传多样性和遗传分化关

系, 为魁蚶的底播增殖工作提供科学的参考依据。 

4  结论 
荣成市魁蚶的底播增殖正逐步深入开展。底播

苗种的选用是底播增殖能否取得显著成效的关键。

人工增殖是一种重要的资源保护与修复手段。但选
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择适当的种苗和增殖地点是前提。若选择不当, 不仅
达不到保护资源或修复资源的作用, 反而可能对种
群本身的遗传特性造成破坏。在切实开展增殖工作

之前 , 应采取必要的调研等相关工作 , 确保增殖活
动能取得预期的成效。 

本研究通过对即墨和荣成两地的野生群体以及

人工繁育即墨群体获得的子代进行遗传多样性和遗

传结构的分析, 探讨了即墨群体人工繁育的苗种在
荣成海域底播增殖的可行性。研究结果发现, 荣成和
即墨 2个野生群体本身就存在中等程度的遗传分化。
人工繁育的即墨子代群体遗传多样性比即墨野生群

体有所降低。荣成群体与即墨子代之间的遗传差异, 
较之与即墨野生群体的差异更大。如果采用即墨子

代在荣成底播, 可能会对荣成野生魁蚶野生群体的
遗传结构产生一定影响 , 因此 , 采用即墨人工繁育
子代作为荣成魁蚶底播增殖的苗种来源时必须十分

慎重, 并在苗种繁育时尽量采用大群体有效亲本。 
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Abstract: The genetic variance and population genetic structure of wild S. broughtonii from Rongcheng (RC) and 

Jimo (JM), as well as Jimo’s artificially propagated progenies (JZ) were analyzed by mitochondrial COI and ribo-

somal ITS-1 gene sequences. The feasibility of sowing the Jimo progenies to Rongcheng water for the enhancement 

of S. broughtonii is discussed. Analyses of molecular variance revealed that the major portion of the genetic diver-

sity was found within populations. The Fst value between the RC and JM population based on COI and ITS-1 se-

quences was 0.1678 and 0.1193, respectively, which suggests that moderately genetic differentiation existed. The 

Jimo’s artificially propagated progenies have lower genetic diversity than the wild populations. And the genetic 

divergence between Rongcheng and Jimo’s progenies populations is larger than the divergence between wild popu-

lations of Rongcheng and Jimo. The population genetic structure of S. broughtonii in Rongcheng will be seriously 

affected, if the Jimo’s artificially propagated progenies are sowed into Rongcheng water. Thus, sowing the Jimo 

progenies to Rongcheng water for the enhancement of S. broughtonii needs to be carried out very cautiously, and 

the parental population size should be as large as possible 
 

                                                                       (本文编辑: 梁德海) 
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