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摘要: 本研究应用 AFLP 分子标记技术, 对紫扇贝(Argopecten purpuratu, PP)、海湾扇贝(Argopecten 

irradians, II)、正交子一代(紫扇贝♀×海湾扇贝♂, PI)及反交子一代(海湾扇贝♀×紫扇贝♂, IP)群体的

遗传结构进行了分析和比较。用 5 对 AFLP 引物扩增得到 433 个位点, 其中多态位点为 88.45%; 正反

交子代中的扩增位点大部分(97.23%)来源于紫扇贝和海湾扇贝; 扩增中出现了非孟德尔遗传位点, 如

紫扇贝和海湾扇贝的部分扩增位点在杂交子代中丢失, 正反交子代中出现 12个紫扇贝和海湾扇贝中没

有的扩增位点; 通过多态位点比率、Nei’ s 基因多样性、香农式多样性指数、遗传距离和 AMOVA 分

析发现, 正反杂交子代之间的遗传分化最小, 与紫扇贝和海湾扇贝的遗传分化均显著。  
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海湾扇贝(Argopecten irradians, Lamarck, 1819)

原产于北美洲大西洋沿岸, 于 1982 年引入中国 [1], 

由于其生长迅速而受到养殖户欢迎, 目前已成为中

国重要的海水养殖贝类之一[2-3]。但是, 由于引种个

体数目较少 , 随着养殖规模的不断扩大 , 遗传多样

性降低 , 近交衰退现象显著 , 种质资源的退化需要

引种复壮和遗传育种工作的不断进行, 对产业的可

持续发展造成了严重威胁[4-5]。与海湾扇贝同属的紫

扇贝(A. purpuratus, Lamarck, 1819), 是原产于南太

平洋的速生型中型扇贝, 主要在智力北部和秘鲁沿

岸进行规模化人工养殖 [6], 具有体型大、生长速度

快、寿命长等优点。 

杂交在改善海洋贝类种质资源中有许多成功的

应用 [3,7], 通过杂交育种的方式, 有望丰富现有扇贝

种质资源并产生优于亲本生产性状的杂种优势。青

岛农业大学王春德教授于 2008 年将紫扇贝引入中国, 

并开展了紫扇贝与海湾扇贝的杂交育种工作, 获得

了杂交子一代成体[8], 在生长率、成活率上优于亲本, 

与海湾扇贝相比 , 杂交子代成贝总质量增加

125.9%~138.9%, 肉柱重增加 145.4%~156.2%, 具有

明显的杂种优势[9]。在紫扇贝和海湾扇贝的杂交中, 

亲本双方在杂交育种中的贡献率大小、种间杂交子

代与种内交配子代遗传上的差异、以及杂种优势的

遗传基础等问题都需要我们对杂种及其亲本的遗传

结构进行分析。 

本研究应用 AFLP分子标记技术, 对紫扇贝、海

湾扇贝、正交子一代(紫扇贝♀×海湾扇贝♂)及反交

子一代(海湾扇贝♀×紫扇贝♂)群体进行了遗传结

构分析 , 从分子水平探讨杂交子代的遗传组成 , 同

时为杂种优势机理的阐述提供理论依据。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

本实验所用紫扇贝(PP)、海湾扇贝(II)及其正反

杂交后代(紫扇贝♀×海湾扇贝♂, PI; 海湾扇贝♀×

紫扇贝♂ , IP)均由青岛农业大学王春德教授提供 , 

其中紫扇贝为秘鲁引进种, 海湾扇贝取自青岛胶南

市, 杂交实验及杂种培育参见 Wang等[9]的方法。 

1.2  方法 

基因组 DNA 的提取采用常规酚-氯仿抽提法提

取基因组 DNA[10]。AFLP分析参照 Vos等[11]的方法, 
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引物及接头序列参照潘洁等 [12], 由上海生物工程合

成, 序列见表 1。选择性扩增用 4种 EcoR I引物和 3种

Mse I引物, 共 5对组合引物组合: E-AAC/M- CAG、

E-AAC/M-CCA、E-AAG/M-CCA、E-ACA/M- CTG、

E-ATC/M-CTG。扩增产物经 4.5％聚丙烯酰胺凝胶电

泳后, 进行银染显带。 
 

表 1  AFLP 分析中所用的接头及引物序列 
Tab. 1  The adapter and primer sequence used in AFLP 

analysis 

序列名 序列 

5′-CTCGTAGACTGCGTACC-3′ EcoRI 
adapter 3′-CTGACGCATGGTTAA-5′ 

MseI adapter 5′-GACGATGAGTCCTGAG-3′ 

 3′-TACTCAGGACTCAT-5′ 

E-AAC 5′-GACTGCGTACCAATTCAAC-3′ 

E-AAG 5′-GACTGCGTACCAATTCAAG-3′ 

E-ACA 5′-GACTGCGTACCAATTCACA-3′ 

E-ATC 5′-GACTGCGTACCAATTCATC-3′ 

M-CAG 5′-GATGAGTCCTGAGTAACAG-3′ 

M-CCA 5′-GATGAGTCCTGAGTAACCA-3′ 

M-CTG 5′-GATGAGTCCTGAGTAACTG-3′ 

 
数据统计与分析银染之后得到的带谱应用Cross 

checker 2.8软件进行统计分析, 有带记为 1, 无带记

为 0, 获得 1、0 矩阵。统计各群体扩增位点数和多

态位点数。用 Pop Gene32软件计算群体内的多态位

点比率、Nei’ s基因多样性、香农氏多样性指数和群

体间遗传相似度及遗传距离。为评估遗传变异来源

于群体内还是群体间, 用Arlequin3.11进行分子方差

分析(Analysis of Molecularof Variance, AMOVA), 计

算群体间变异来源和遗传分化指数。 

2  实验结果 

2.1  AFLP 扩增带谱分析 

本研究用 E-AAC/M-CAG、E-AAC/M-CCA、

E-AAG/M-CCA、E-ACA/M-CTG、E-ATC/M-CTG五

对引物组合, 在紫扇贝(PP)、海湾扇贝(II)及其正反

杂交子代(PI 和 IP)4 个群体中共得到了 433 个位点, 

平均每对引物得到 86.6个位点。 

AFLP 在亲本和杂交后代 4 个群体中的扩增带

谱可以分为 4 种, 如图 1: (I) 双亲和正反杂交子代

均有的扩增位点, 这种位点共有 169 个, 占总位点

数的 39.03%; (II) 亲本一方与杂交子代共享位点 , 

其中, 紫扇贝与正反交子代共享的位点数为 82 个, 

海湾扇贝与杂交子代共享的位点数为 181 个; (III)

在亲本中出现 , 而杂交子代中丢失的位点 , 统计发

现, 紫扇贝和海湾扇贝各有 30 和 18 个位点在子代

中丢失; (Ⅳ) 非亲位点 , 即亲本中没有 , 而杂交子

代中出现的位点, 这类位点共有 12 个(正交子代中

5 个、反交子代中 8 个)。由此可见 , 正反交子代

97.23%扩增得到的位点来源于紫扇贝和海湾扇贝 , 

且来源于海湾扇贝的位点数多于来源于紫扇贝的

位点数。本研究在分子水平上证实了杂交扇贝成贝

的杂种身份。 

 

图 1  紫扇贝、海湾扇贝及杂交子代 AFLP 选择性扩增结

果—E33M54 

Fig. 1  Polyacrylamide gel electrophoresis result of selec-
tive amplification 

2.2  紫扇贝(PP)、海湾扇贝(II)及其正反杂交

子一代(PI 和 IP)的群体遗传结构分析 

4个群体的多态位点比率、Nei’ s基因多样性、

香农氏指数见表 2。4 个群体中, 紫扇贝(PP)群体的

遗传多样性最低; 海湾扇贝(II)群体最高。杂交子代

群体的遗传多样性介于两亲本之间, 且反交群体高

于正交群体。紫扇贝群体内遗传多样性较低可能是

由于目前引种数目较少引起的。 

 
表 2  4 个群体内遗传多样性参数 
Tab. 2  Genetic diversityparameters withinfour groups 

群体名称 
多态位点

比率(%) 

Nei’s基

因多样性 

香农氏多样

性指数 

紫扇贝(PP) 30.48 0.0931 0.1429 

正交 F1(PI) 33.49 0.1214 0.1798 

反交 F1(IP) 36.95 0.1251 0.1891 

海湾扇贝(II) 41.80 0.1331 0.2020 
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从群体间的遗传距离(表 3)可以看出, 两个亲本

(PP 和 II)间的遗传距离为 0.5464, 正反杂交 F1 代与

两亲本的遗传距离为 0.2186~0.2701, 表明两个亲本

间、子代与亲本间的遗传差异较大。而正反交 F1代

间遗传距离小 , 遗传相似度高 , 表明正反交子代无

群体分化。此外, 正反杂交 F1 代与母本的遗传距离

均比与父本的遗传距离小, 表明杂交子代一定程度

偏向母本, 从母本获得的遗传信息可能要多于从父

本获得的遗传信息。 
 

表 3  4 个群体间的遗传相似性和遗传距离 
Tab. 3  Genetic distances and similarities between four 

groups 

 
紫扇贝

(PP) 

正交 

F1(PI) 

反交 

F1(IP) 

海湾扇贝

(II) 

紫扇贝(PP) **** 0.8036 0.7867 0.5791 

正交 F1(PI) 0.2186 **** 0.9347 0.7633 

反交 F1(IP) 0.2399 0.0675 **** 0.7930 

海湾扇贝(II) 0.5464 0.2701 0.2320 **** 

注: 对角线以上为群体间遗传相似系数 , 对角线以下为遗

传距离 
 

应用分子方差分析(AMOVA)对 4 个群体两两间

的遗传多样性来源进行分析(表 4), 两亲本群体间遗

传差异最大, 两亲本间和亲本与杂交子代间遗传分

化显著; 正反杂交子代间遗传差异最小 , 没有明显

的遗传分化。 
 

表 4  4 个群体总遗传变异来源及遗传分化指数 
Tab. 4  The source of variation and Fstabout four scal-

lop groups 

比较 

群体 
总变异 

群体间变异/

百分比(%) 

群体内变异/

百分比(%) 
Fst

PP-II 112.15 86.18/76.85 25.96/23.15 0.77

PP-PI 66.60 42.95/64.48 23.66/35.51 0.64

PP-IP 68.61 43.44/63.32 25.16/36.67 0.63

II-PI 73.70 44.41/60.25 29.29/39.74 0.60

II-IP 69.00 38.21/55.37 30.79/44.62 0.55

PI-IP 40.01 10.13/25.31 29.88/74.68 0.25

3  讨论 

紫 扇 贝 与 海 湾 扇 贝 同 属 于 海 湾 扇 贝 属

(Argopecten), 进化关系较近, 是当今世界上两种重

要的海水经济养殖扇贝[13]。虽然紫扇贝在生产上做

出了相当大的贡献, 但针对其分子生物学的研究很

少, 基因组信息相对于其他经济养殖扇贝而言十分

有限。AFLP标记对基因组的信息背景没有要求, 通

过改变限制性内切酶和选择性碱基的种类与数目 , 

可产生大量的理论上可以覆盖整个基因组标记数目, 

该标记还具有丰富的多态性, 对遗传关系相近的材

料也可达到较强的多态分辨能力。本研究选用 AFLP

分子标记技术, 能够从基因组的水平对紫扇贝、海湾

扇贝及其正反杂交 F1代 4个群体之间的遗传关系进

行分析 , 从而确证杂交子代的遗传组成 , 并为研究

杂种优势产生提供可能的遗传基础。 

杂交作为一种改良生产性状的重要途径, 在海

洋养殖扇贝的育种工作已有很多报道。扇贝种内不

同地理种群之间杂交的研究较多也较为成熟, 常亚

青和刘小林对栉孔扇贝中国种群与日本种群及与俄

罗斯群体的杂交组合的研究表明, 杂交后代表现出

了不同程度的杂交优势[14-15]。种间杂交方面, 国内在

栉孔扇贝(Chlamys farreri)、海湾扇贝(A. irradians 

irradians)、虾夷扇贝(Patinopecten yessoensis)和华贵

栉孔扇贝(Mimachlamys nobilis)等不同种间杂交已经

开展了很多工作[16-18]。但是, 种间杂交由于亲本间遗

传差异较大, 常出现杂交不亲和、幼体不成活等“远

缘杂交综合征”, 导致在许多贝类的种间杂交中出现

低幼虫孵化率、幼虫低成活率和高胚胎畸形率的现

象[17,19]。仅在杨爱国等开展的栉孔扇贝与虾夷扇贝

杂交研究中 , 获得的杂交子一代 , 并在抗逆性能方

面明显优于亲贝 , 而通过细胞遗传学分析发现 , 该

两种扇贝的杂种身份在幼虫时期是可以证实的, 在

幼虫发育过程中染色体组成上发生了一定的变异 , 

成体时期的杂种身份仍需验证[20-21]。王春德等[8-9]于

2007和 2008年将紫扇贝引进中国, 并开展了紫扇贝

和海湾扇贝种间杂交研究, 成功获得了杂交扇贝成

体 , 且杂交扇贝表现出一定的杂种优势 , 这在已有

的扇贝杂交育种研究当中是鲜有报道的, 借助细胞

遗传学和分子生物学等技术手段, 作者已经证明杂

种子代的确由双亲的遗传物质组成, 证明的杂交一

代的杂种身份[22]。 

为了进一步了解杂种子代的遗传组成, 本研究

应用 AFLP 技术对紫扇贝、海湾扇贝及正反杂交子

代的遗传结构进行了分析, 计算出两亲本遗传距离

0.5464, 遗传分化指数 Fst为 0.77。Nei[23]估计亚种间

的遗传距离值约为 0.02～0.20; 种间遗传距离的变

幅为 0.10～2.00, Wright[24]提出, Fst>0.25 说明群体

间的遗传分化很大。由此可见, 本研究中两亲本扇贝

群体遗传分化显著 , 属于两个不同的物种 , 它们的

杂交属于种间杂交。但是扇贝种间杂交子代, 尤其是

杂交成贝, 可能有复杂的遗传组成。本研究对杂交子
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代遗传结构的分析表明, 正反交子代中的位点大部

分来源于紫扇贝和海湾扇贝, 来源于海湾扇贝的扩

增位点略多于来源于紫扇贝的扩增位点, 原因可能

是海湾扇贝群体的遗传多样性高于紫扇贝 ; 此外 , 

正反交 F1 与双亲的 Fst指数都>0.25, 表明分化显著, 

且 F1与双亲的遗传相似度和遗传距离显示其为介于

双亲间的中间种; 虽然杂交子代与紫扇贝和海湾扇

贝的遗传关系上并不完全对等, 略偏向于母本一方, 

但并不表现出明显的倾向性。本研究结果为紫扇贝

和海湾扇贝种间杂交子代的遗传组成提供了分子水

平的证据。 

紫扇贝和海湾扇贝杂交获得的子代, 与海湾扇贝

相比, 杂交子代成贝总质量增加了 125.9%~138.9%, 

肉柱质量增加了 145.4%~156.2%, 具有明显的杂种

优势[9]。杂种优势作为生物界普遍存在的现象, 在改

良生产性状和种质品质中得到了广泛的应用, 但其

理论基础的研究却相对薄弱, 理论研究的滞后也制

约其在生产中的进一步应用。因此, 杂种优势的遗传

机理研究一直是近百年来遗传和育种学家研究的热

点和难点。早在 20 世纪初, Bruce[25]和 Shull[26]就基

于单基因遗传效应相继提出了杂种优势的显性假说

和超显性假说。随着研究手段的改进和研究内容的

深入, 认为杂种优势的遗传实质应是各种基因效应

的综合,特别是上位效应和连锁效应在杂种优势遗传

基础中将占有重要地位。杂种优势对包括贝类在内

的海洋经济动物进行遗传改良研究和应用的历史较

短, 关于其杂种优势遗传机理的研究报道也很少[27]。

AFLP 作为一种显性标记应用于紫海杂交贝的遗传

结构分析, 可以为海洋贝类杂种优势产生的机理的

探讨提供一定的线索。在杂交过程中子代出现了非

亲遗传的位点, 这些位点的产生可能是由于亲本双

方的同源染色体相互作用对酶切位点引起的修饰或

隐蔽 , 或者个别酶切位点附近碱基突变等 , 这些杂

交子代中出现的种种非孟德尔遗传变化可能与其在

生产上表现出的杂种优势有一定关系, 需要进一步

深入研究加以证实。 
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Abstract: The AFLP molecular marker technique was used to analyze the genetic structure of Argopecten purpu-

ratus (PP), Argopecten. irradians (II) and their hybrid offspring (A. purpuratus♀×A. irradians♂, PI; A. irradians

♀×A. purpuratus♂, IP) in order to reveal the genetic differences and relationships between the parents and their 

offspring. Five AFLP primers were used to amplify the genome DNA, and 433 loci were yielded, the polymorphic 

loci of which accoutered for 88.45%. The majority of the amplified loci (97.23%) of the hybrid offspring were in-

herited from both the parents, indicating that the hybrids were real heterogenous. Loci which not follow the Mende-

lian Law were found in the analysis that some of the loci of the A. purpuratus and A. irradians were lost and 12 new 

loci were amplified in the hybrid offspring. It was revealed from the analysis of the percentage of polymorphic loci, 

Nei’s gene diversity, Shannon’s diversity index, genetic distance and AMOVA that the genetic differentiation be-

tween the positisve and negative hybrid offspring was smaller than that between the offspring with their parents. 
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