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基于微卫星的泥蚶 5 个地理群体遗传多样性分析 

程雪艳1, 滕爽爽2, 3, 肖国强2, 3, 邵艳卿2, 3, 张炯明2, 3, 方  军2, 3, 柴雪良1  
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摘要: 为了研究泥蚶不同地理群体的系统发育关系和遗传多样性, 运用微卫星 DNA 标记, 对浙江温州

(ZJ)、山东日照(SD)、韩国釜山(KR)、广西企沙(GX)、海南海口(HN)等 5 个泥蚶地理群体进行了 17 个

基因位点的遗传多样性分析。结果显示, 从 17 对引物中共检测出 115 个等位基因, 每个位点等位基因

数(Na) 2~12 个。有效等位基因数(Ne)为 1.192~7.849, 平均观测杂合度(Ho)为 0.430~0.516, 平均期望杂

合度(He)为 0.573~0.656, 5 个群体的平均多态信息含量(PIC)为 0.525~0.608。Hardy-Weinberg 平衡检验

表明, 51.2%的微卫星位点偏离平衡状态(P<0.05)。5 个群体间的种群遗传分化系数(FST)为 0.012~0.062, 

呈现出较低的遗传分化。UPMGA 聚类分析表明, 浙江群体和韩国群体首先聚在一起, 亲缘关系最近, 

然后与海南群体聚合; 广西群体和山东群体亲缘关系较近, 聚为一支, 然后与上面三个群体聚合。 
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泥蚶 (Tegillarca granosa)属软体动物门 (Mo-

llusca)、双壳纲 (Bivalvia)、蚶目 (Arcoida)、蚶科

(Arcidae), 是一种栖息于沿海滩涂的广温广盐性双

壳贝类, 在我国主要分布于山东以南沿海[1], 是我国

主要的养殖经济贝类之一, 具有很高的经济价值。但

近年来, 釆过度 捕和生态环境的改变对泥蚶的自然

资源造成严重的破坏。人工养殖的泥蚶种质大多是

未经遗传改良的野生型 , 在经过多年累代养殖后 , 

已出现种质退化等制约泥蚶养殖业持续健康发展的

现象[2]。因此, 有必要对泥蚶遗传背景进行深入调查

研究, 为泥蚶自然资源的恢复和遗传改良奠定理论

基础。 

目前, 对于泥蚶群体的遗传多样性的研究涉及

形态学水平[1, 3]、同工酶水平[4-5], DNA分子水平[3, 6-8]

等方面。微卫星标记(microsatellite)广泛分布于真核

生物基因组中, 由 2~6 个核苷酸的串联重复片段构

成。又称为简单重复序列(simple sequence repeats)或

短串联重复序列(simple tandem repeats, STRs)[9]。由

于具有数量丰富、多态性丰富、共显性标记、实验

重复性好以及结果可靠等优点 [10], 被广泛应用于物

种的种群遗传结构和遗传多样性分析。在水产动物

种群遗传结构的分析中已被广泛使用, 如海湾扇贝

(Argopecten irradias)[11]、虾夷扇贝 (Patinopecten 

yessoensis)[12]、文蛤 (Meretrix meretrix)[13]、长牡蛎

(Crassostrea gigas)[14] 、 缢 蛏 (Sinonovacula con-

stricta)[15-16]、马氏珠母贝(Pinctada fucata)[17]、斧文

蛤(Meretrix lamarckii)[18]等。 

本研究采集了韩国以及我国沿海地区 5 个地理

群体泥蚶, 利用本实验室开发的泥蚶 SSR 引物对 5

个群体进行比较分析, 对泥蚶的遗传多样性水平进

行评估, 为更好地开发利用该物种生物资源提供理

论基础。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

泥蚶(T. granosa)的 5 个地理群体分别取自浙江乐

清(ZJ), 广西企沙(GX), 海南海口(HN), 山东日照(SD), 

韩国釜山(KR)等地海域, 5 个地理群体均为自然群体, 

数量分别为 24、23、23、26、24 个。样品采集后活体

运回实验室, –70℃超低温冰箱保存备用。 
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1.2  基因组 DNA 提取 

将所采集样品分别解剖, 取闭壳肌组织。基因组

DNA 提取采用酚-氯仿法抽提[19], 对所提取 DNA 进

行纯度、浓度以及完整性检测后, 4℃保存备用。 

1.3  PCR 扩增与电泳检测 

本研究所用引物由本课题组开发设计而成 [20], 

引物序列及退火温度见表 1, 引物由上海生工生物工

程有限公司合成。在 Eppendorf 扩增仪上进行 PCR

反应 , 反应体系 : 10×PCR buffer(Mg2+ plus)1.5 μl, 

2.5 mmol/L dNTP 1.2 μl, 10 μmol/L上下游引物各 1.5 μl, 

Taq酶(5 U/μl)0.075 μl, DNA模板 100 ng, 灭菌水补

足至 15 μl。PCR反应条件设置: 94℃预变性 5 min; 

94℃变性 30 s, 50℃退火 30 s, 72℃延伸 45 s, 30个循

环; 最后 72℃延伸 7 min。PCR 结束后取 4 μl 扩于

2%琼脂糖凝胶电泳检测 (1×TBE, 5 V/cm 恒压 ),  

 
表 1  泥蚶 17 个微卫星位点的特性 
Tab. 1  Characteristics of 17 microsatellites for T. granosa 

位点 

Locus 

引物序列(5-3) 
Primer sequences (5-3) 

核心序列 

Repeat motif
Ta( )℃ Na Ho He PIC 

序列号 

GenBank 
accession

Teg02 F: ACGATCTAGTCAAGCATAACC (AC)13 54 7 1 0.856 0.813 JN700021

 R: ACATTGTCAACTGAATCATGG        

Teg04 F: TTTGGTATCAGGAATTCAAAC (TC)7 54 4 0.8 0.692 0.619 JN700023

 R: TATGTGCAATAATGAAGTTGC        

Teg08 F: AATGCGGTCTGTATGTATGTC (CT)6 54 4 0.9 0.746 0.677 JN700027

 R: GAGGGTACATGTTCATTCAAG        

Teg12 F: TGTGTGTGTGTGAGAGAGAGA (GA)8 55 5 0.7 0.799 0.743 JN700031

 R: ACTTTTTGCTTTAGAGGGACT        

Teg14 F: CTATCAAGGACCTGATGACAG (ATT)7 53 5 0.65 0.723 0.663 JN700033

 R: ATGACACAGTGCATTTCATA        

Teg16 F: AAAGTATTCCAGTCTGGTTCTG (TA)8 54 5 1 0.773 0.716 JN700035

 R: TGTTTAATTCTTGTGATGGGTA        

Teg17 F: AGTTATCAATTTAGGCCTTC (GA)13 54 5 1 0.804 0.749 JN700036

 R: TGGAATGTGTGTTTCACTATG        

Teg18 F: GTGACAAGTATCTTGCTTTATTT (ATAAT)3 52 4 1 0.768 0.702 JN700037

 R: ATCAGAAGTCCCCTGTTTACT        

Teg19 F: ATTCGTAATTTCCACAATCA (AT)7 54 4 1 0.737 0.67 JN700038

 R: CTTAAGACTTGAGCAAACATGA        

Teg23 F: AGAAAGAGGTATGTGTATTTCCA (AG)6 54 4 0.95 0.765 0.699 JN700042

 R: ATGAAATCATCTTCCAAACTG        

Teg24 F: GCACACACACATACACAAACT (AC)6 53 6 1 0.809 0.755 JN700043

 R: GAAAACGTAAAAACCTACCATC        

Teg28 F: TTCTAATGGAATGACCACATC (AAT)7 54 4 1 0.758 0.69 JN700047

 R: TTATGTATTGTGGACGAAACC        

Teg29 F: GTATAAAATGTCCGCCGTACT (TA)9 53 4 1 0.741 0.673 JN700048

 R: CAAAATTATGTTTCCAAGTGC        

Teg34 F: AGCACATTAGGGGAAATTAGT (AT)8 54 6 1 0.849 0.803 JN700053

 R: AACCACTCATAAATGTCATGC        

Teg36 F: AGCATGTAGCTGACAGGATAA (ATC)7 55 6 0.8 0.835 0.787 JN700055

 R: AAGGAATAATCAAAGGTCTGG        

Teg37 F: GACTGGAAGAAGAGGGAGATA (GT)10 55 6 1 0.841 0.794 JN700056

 R: GGGTTGGGTACAAATCTAAAC        

Teg39 F: CCTTGTATGTATAATGGCACAG (GT)15 55 6 0.9 0.821 0.849 JN700058

 R: ACATTGAGTTAATAGATTCAGC        
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DuGreen 染色, 凝胶成像系统观察和拍照。PCR 扩

增结束后将产物于 4℃保存, 扩增产物用 6%的变性

聚丙烯酰胺凝胶电泳检测。 

1.4  数据统计 

根据每个个体产生的条带位置确定其基因型 , 

用 Popgen32(Version 1.31)软件进行数据处理, 分别

完成聚类分析、群体间遗传距离和相似指数、

Hardy-Weinberg平衡检验(P值)以及不同群体位点的

杂合度值计算。参照 Botstein 等[21]的方法计算多态

性信息含量(PIC, Polymorphism Information Content): 
1

2 2 2

1 1 1

PIC 1 2
n n n

i i j
i i j i

p p p


   
     式中, pi、pj 分别为群体

中第 i和第 j个等位基因频率, n为等位基因数)。种

群遗传分化系数(FST)、分子方差(AMOVA)分析等使

用 Arlequin 3.1软件完成, 用 IBDWS 3.23对泥蚶群

体间的地理距离和遗传距离的关系进行分析。 

2  结果 

2.1  泥蚶 5 个地理群体遗传参数分析 

使用 17对微卫星引物对泥蚶 5个不同地理群体

共 120个样品进行了 DNA检测, 17对引物在 5个泥

蚶群体中分别检测到 102(山东)、99(广西)、91(海南)、

86(韩国)、99 个(浙江)等位基因, 由于不同群体检出

的等位基因不一致, 共获得 115个不同等位基因。不

同位点检测的等位基因数为 2~12 个不等, 其中位点

Teg39等位基因数最多, 为 12个等位基因; Teg12次

之, 为 11个等位基因; Teg18最少, 为 2个等位基因。

其中 Teg28在其他群体中为 2~3个等位基因, 在韩国

群体中为 1个等位基因。 

通过基因产生的频率计算 17个位点的 PIC(表 2), 

17个位点的平均多态性信息含量为 0.142~0.857。其

中 Teg18 最低, 为 0.142; Teg28、Teg24、Teg8 的多

态性信息含量为 0.176、0.273、0.377, 10个位点的多

态性信息含量在 0.5 以上, 表现出高度多态性。5 个

群体的 PIC 为 0.525~0.608, 说明泥蚶 5 个群体的遗

传多样性处于中等偏上水平。 

5 个地理群体的平均观测杂合度 Ho 为 0.430~ 

0.516, 平均期望杂合度 He为 0.573~0.656, 其中山东

群体的 Ho和 He均为最高。 

在 85个群体位点中, Teg28在韩国群体中的位点

为单态的, 对 84个多态性的群体位点进行分析发现, 

41 个群体位点符合 Hardy-Weinberg平衡(P>0.05), 而

其余 43 个(51.2%)群体位点由于杂合子缺失导致偏离

Hardy-Weinberg 平衡(P<0.05)。在 17 个微卫星位点中, 

Teg12、Teg17、Teg18、Teg19 四个位点在 5 个群体中

均没有偏离 Hardy-Weinberg平衡, Teg29、Teg37、Teg39

三个位点在 5个群体中均偏离 Hardy- Weinberg平衡。 

2.2  不同群体间遗传结构 

使用 Popgene 32(Version 1.31)软件分析泥蚶 5个

地理群体遗传距离及遗传相似性指数。各群体间遗

传相似性指数以广西群体和山东群体之间最大

(0.936 5), 其次为浙江群体和韩国群体之间(0.015 9), 

广西群体和韩国群体之间的遗传相似性最小(0.842 8); 

相应的, 各群体之间的遗传距离以广西群体和韩国

群体之间最大 (0.171 1), 以广西群体和山东群体

(0.065 6)、浙江群体和韩国群体之间(0.087 9)相对较

小(表 3)。利用 MEGA6.0 软件对泥蚶 5 个群体进行

聚类分析中, 获得 UPGMA 聚类图(图 1)。浙江群体

和韩国群体亲缘关系最近首先聚在一起, 然后与海

南群体聚合; 广西群体和山东群体亲缘关系也较近, 

聚为一支, 然后与上面 3个群体聚合。 

 

图 1  基于泥蚶 5个群体遗传距离构建的 UPGMA聚类图 

Fig. 1  UPGMA dendrogram based on genetic distances of 
five populations of T. granosa 

 

对 5 个泥蚶群体进行了 F-统计量以及基因流分

析(表 4)。5 个泥蚶群体中 Teg17、Teg19、Teg34 位

点的近交系数  FIS 为负值, 其余位点的 FIS 为正值; 

FIS值为–0.009 9~0.738 2, 平均值为 0.217 4。各位点

的总群体近交系数为 0.000 7~0.774 9, 平均值为

0.264 2。度量群体间遗传差异程度的 FST为 0.014 2~ 

0.164 4, 平均值为 0.059 8, 基因流 Nm 为 1.271~ 

17.343 9, 平均值为 3.927 5, 不同位点的基因流值变

化波动较大。 

利用 Arlequin (version 3.1)软件对泥蚶 5个群体

之间的 FST分析, 结果如表 5。泥蚶 5个群体间的 FST

值在 0.012 和 0.062 之间, 其中韩国群体-山东群体

(0.062)的 FST值最高, 韩国群体-广西群体(0.060), 海

南群体-山东群体(0.051)的 FST值仅次于韩国群体-山 
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表 2  17 个微卫星位点在泥蚶 5 个地理群体上的遗传多样性分析 
Tab.2  Parameters of genetic diversity analyzed by seventeen loci in T. granosa five geographic populations 

位点 群体 Na Ne Ho He PIC HWE 

SD 9 6.722 0.864 0.871 0.835 0.154 

GX 6 4.876 0.625 0.821 0.765 0.016* 

HN 7 5.136 0.565 0.823 0.777 0.033* 

KR 6 4.023 0.609 0.768 0.716 0.000** 

Teg2 

ZJ 9 5.765 0.286 0.847 0.805 0.000** 

SD 8 3.743 0.6 0.748 0.707 0.000** 

GX 7 3.847 0.609 0.757 0.71 0.127 

HN 8 3.196 0.739 0.702 0.664 0.989 

KR 5 3.626 0.546 0.741 0.681 0.241 

Teg4 

ZJ 7 3.122 0.625 0.694 0.651 0.026* 

SD 3 2.339 0.056 0.589 0.509 0.000** 

GX 3 3 0 0.69 0.593 0.000** 

HN 2 1.22 0 0.185 0.164 0.000** 

KR 2 1.83 0.261 0.464 0.351 0.031* 

Teg8 

ZJ 3 1.41 0.25 0.297 0.27 0.289 

SD 11 9.521 0.769 0.913 0.885 0.236 

GX 10 6.26 0.783 0.859 0.822 0.97 

HN 9 8 0.95 0.897 0.862 0.662 

KR 10 7.744 0.727 0.891 0.857 0.059 

Teg12 

ZJ 11 7.723 0.87 0.89 0.857 0.19 

SD 4 2.077 0.346 0.529 0.471 0.025* 

GX 4 2.232 0.609 0.564 0.493 0.528 

HN 4 1.924 0.478 0.491 0.445 0.808 

KR 4 1.475 0.292 0.329 0.298 0.000** 

Teg14 

ZJ 4 1.797 0.333 0.453 0.417 0.048* 

SD 3 2.704 0.808 0.643 0.555 0.236 

GX 4 3.103 0.609 0.693 0.615 0.439 

HN 4 3.123 0.727 0.696 0.621 0.971 

KR 4 2.947 0.565 0.675 0.605 0.346 

Teg16 

ZJ 4 1.861 0.333 0.473 0.401 0.000** 

SD 7 5.564 0.962 0.836 0.796 0.668 

GX 6 5.264 0.87 0.828 0.782 0.342 

HN 6 5.411 0.857 0.835 0.789 0.308 

KR 6 3.919 0.696 0.761 0.704 0.542 

Teg17 

ZJ 6 4.809 0.739 0.81 0.761 0.365 

SD 2 1.166 0.154 0.145 0.132 0.715 

GX 2 1.265 0.143 0.215 0.188 0.089 

HN 2 1.189 0.174 0.162 0.146 0.695 

KR 2 1.044 0.044 0.044 0.042 1 

Teg18 

ZJ 2 1.293 0.261 0.232 0.201 0.515 

SD 6 2.706 0.64 0.643 0.593 0.416 

GX 6 1.775 0.435 0.446 0.418 0.53 

HN 4 1.441 0.304 0.313 0.291 0.103 

KR 4 2.112 0.565 0.538 0.465 0.794 
Teg19 

ZJ 6 2.375 0.583 0.591 0.555 0.638 
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续表   

位点 群体 Na Ne Ho He PIC HWE 

SD 5 2.281 0.24 0.573 0.504 0.002** 

GX 3 2.062 0.217 0.527 0.403 0.015* 

HN 5 1.679 0.304 0.414 0.385 0.001** 

KR 4 1.94 0.455 0.496 0.437 0.836 

Teg23 

ZJ 4 2.209 0.304 0.559 0.502 0.014* 

SD 3 1.57 0.462 0.37 0.31 0.549 

GX 4 1.343 0.286 0.261 0.24 0.998 

HN 3 1.536 0.368 0.359 0.314 0.555 

KR 3 1.464 0.167 0.324 0.286 0.017* 

Teg24 

ZJ 3 1.292 0.208 0.231 0.212 0.199 

SD 3 1.491 0.115 0.336 0.305 0.000** 

GX 3 1.246 0.087 0.202 0.185 0.000** 

HN 2 1.365 0.046 0.274 0.232 0.000** 

KR 1 1 0 0 0  

Teg28 

ZJ 3 1.194 0.087 0.166 0.156 0.000** 

SD 5 3 0.333 0.681 0.61 0.021* 

GX 6 3.137 0.4 0.699 0.627 0.003** 

HN 5 2.977 0.438 0.686 0.607 0.000** 

KR 5 2.755 0.261 0.651 0.595 0.000** 

Teg29 

ZJ 6 4.155 0.136 0.777 0.723 0.000** 

SD 6 4.808 0.88 0.808 0.761 0.043* 

GX 7 5.444 0.762 0.836 0.79 0.503 

HN 7 3.404 0.75 0.724 0.665 0.16 

KR 6 2.593 0.739 0.628 0.585 0.581 

Teg34 

ZJ 5 3.206 0.522 0.703 0.64 0.26 

SD 8 3.981 0.6 0.764 0.724 0.000** 

GX 9 3.392 0.381 0.722 0.681 0.000** 

HN 8 2.247 0.35 0.569 0.536 0.000** 

KR 7 3.469 0.609 0.728 0.682 0.128 

Teg36 

ZJ 9 3.408 0.417 0.722 0.683 0.000** 

SD 8 5.58 0.28 0.838 0.8 0.000** 

GX 7 5.939 0.364 0.851 0.809 0.000** 

HN 6 5.226 0.333 0.832 0.781 0.000** 

KR 8 5.661 0.455 0.843 0.802 0.000** 

Teg37 

ZJ 7 3.802 0.524 0.755 0.7 0.026* 

SD 11 6.898 0.667 0.873 0.841 0.000** 

GX 12 9.672 0.722 0.922 0.888 0.001** 

HN 9 7.111 0.75 0.887 0.844 0.007** 

KR 9 6.412 0.435 0.863 0.826 0.000** 

Teg39 

ZJ 10 8.744 0.826 0.905 0.875 0.027* 

SD 6 3.891 0.516 0.656 0.608  

GX 5.8235 3.756 0.465 0.641 0.589  

HN 5.3529 3.305 0.479 0.579 0.537  

KR 5.0588 3.177 0.437 0.573 0.525  

Mean 

ZJ 5.8235 3.421 0.43 0.594 0.553  

HWE: 哈德-温格平衡检验 Hardy-Weinberg equilibrium; *: P<0.05; **: P<0.01 
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表 3  泥蚶 5 个地理群体间的 Nei’s 遗传相似性(上三角)和遗传距离(下三角) 
Tab.3  Nei’s genetic identity(above diagonal) and genetic distance(below diagonal) among five populations of T. granosa 

 SD GX HN KR ZJ 

SD  0.9365 0.8934 0.8474 0.8720 

GX 0.0656  0.8803 0.8428 0.8505 

HN 0.1127 0.1275  0.8991 0.9078 

KR 0.1656 0.1711 0.1064  0.9159 

ZJ 0.1370 0.1619 0.0967 0.0879  

 
表 4  17 个微卫星位点的固定指数及基因流 
Tab.4  Fixation index and gene flow of 17 polymorphic loci 

位点 样本量 群体内近交系数 FIS 总群体近交系数 FIT 群体间遗传分化系数 FST 基因流 Nm* 

2 210 0.2683 0.3020 0.0461 5.1759 

4 234 0.1250 0.1485 0.0268 9.0906 

8 200 0.7382 0.7749 0.1402 1.5329 

12 228 0.0581 0.0900 0.0339 7.1306 

14 240 0.1114 0.1355 0.0271 8.9689 

16 236 0.0221 0.0473 0.0257 9.4706 

17 232 –0.0353 0.0007 0.0348 6.9429 

18 232 0.0064 0.0246 0.0183 13.4024 

19 236 –0.0197 0.0269 0.0457 5.2217 

23 232 0.3949 0.4944 0.1644 1.2710 

24 228 0.0127 0.0267 0.0142 17.3439 

28 232 0.6501 0.6658 0.0449 5.3178 

29 210 0.5399 0.5997 0.1299 1.6739 

34 224 –0.0099 0.0829 0.0918 2.4724 

36 226 0.3125 0.3285 0.0232 10.5052 

37 216 0.5138 0.5527 0.0800 2.8746 

39 208 0.2168 0.2413 0.0313 7.7476 

Mean 225 0.2174 0.2642 0.0598 3.9275 
 

表 5  泥蚶 5 个群体样本的遗传分化系数 FST 
Tab.5   The FST value among 5 populations of T. granosa 

 SD GX HN KR 

SD     

GX 0.016     

HN 0.051** 0.032**   

KR 0.062** 0.060** 0.012   

ZJ 0.042** 0.038** 0.019* 0.018* 

*: P<0.05; **: P<0.01 
 

东群体。韩国群体-海南群体(0.012)、山东群体-广西

群体(0.016)的 FST 值最低, 韩国群体-海南群体与山

东群体-广西群体之外的其他群体间的 FST 值均达到

显著性差异。对 5 个地理种群的泥蚶进行 AMOVA

分析, 结果见表 6, 发现种群间变异占 3.59%, 种群

个体间变异占 96.41%, 结果表明引起种群总体变异

的主要因素还是种群内的遗传变异。 

表 6  泥蚶群体之间的 AMOVA 分析结果 
Tab.6  Analysis of AMOVA of T. granosa populations 

遗传差异

来源 
自由度 平方和 

遗传 

变异组成 

变异百分

比(%) 

群体间 4 27.501 0.0919 3.59 

群体内 235 579.599 2.46638 96.41 

总体 239 607.1 2.55828  

 
用 IBDWS 3.23 对泥蚶群体间的地理距离和遗

传距离的关系进行分析, 结果如图 2所示, 发现泥蚶

5 个群体间的遗传分化程度和地理距离之间没有显

著的相关性。 

3  讨论 

3.1  泥蚶不同地理群体的遗传多样性分析 

遗传多样性是物种和某个群体长期进化的产物,  



 

122 海洋科学  / 2015年  / 第 39卷  / 第 11期 

 

图 2  地理距离和遗传距离的关系图 

Fig.2  Diagram of the relationship between geographic dis-
tance and genetic distance 

 
是衡量一个种群种质资源质量的重要标准[22]。一个

种群的遗传多样性越高, 其对生存环境的适应能力

就越强, 进化的潜力也越大[23]。 

目前, 对于泥蚶群体的遗传多样性已有较多研

究, 喻子牛等[24]采用水平淀粉凝胶电泳技术研究了

三个泥蚶群体的等位基因酶遗传变异, 在 12 种等位

基因酶中共检测到了 27 个基因位点, 平均观察杂合

度为 0.075, 平均有效等位基因数为 1.372; 李太武等[6]

采用随机扩增多态性DNA(RAPD)技术对 5个泥蚶群

体的遗传多样性进行研究 , 其平均期望杂合度为

0.260 7; 吕振明等 [4]采用垂直聚丙烯酰胺同工酶电

泳技术对 7 个泥蚶群体的遗传多样性进行分析, 不

同群体间位点数为 21~28, 平均期望杂合度为

0.086~0.186, 平均观测杂合度为 0.035~0.083。本实

验采用微卫星标记技术对 5 个泥蚶群体的遗传多样

性进行分析, 共检测到 115 个不同等位基因, 5 个群

体的 He为 0.573~0.656, Ho为 0.430~0.516, 明显高于

其他标记的等位基因数和杂合度 , 这与姚韩韩等 [3]

采用相同技术对 2 个泥蚶群体的遗传多样性的分析

结果相一致。较高的等位基因数和杂合度, 说明微卫

星标记技术相对于其他标记技术可以揭示出较高水

平的遗传多样性, 是研究物种遗传多样性的理想工

具, 也有可能是因为本实验中选择的 17 个位点均有

较高的的理论多态信息含量。 

17对微卫星引物的多态信息含量为 0.142~0.857, 

依据 Botstein 等[21]的划分标准, 本研究的 17 个位点

中, 有 5个位点为中度多态位点, 10个位点为高度多

态位点, 这些微卫星位点在泥蚶遗传多样性分析中

可提供有效的信息。Teg28和 Teg18的多态信息含量

最低, 其中 Teg28在韩国群体中为单态位点, 分析原

因可能是样品数量不够充足或者位点本身多态信息

含量低, 可能在韩国群体中为保守位点。5个泥蚶群

体的平均多态信息含量介于 0.525~0.608, 其中山东

群体的平均多态信息含量最高, 为 0.608; 5个群体的

平均多态信息含量均处于中度偏上水平, 具有较高

的遗传多样性水平。 

群体内Ho和He之间的平衡关系是由FIS反映的。

当 FIS<0时, 说明杂合子过度; FIS>0时, 说明杂合子

缺失, FIS越接近 0, 说明基因型的分布越接近平衡状

态[25]。本实验中, FIS除了 3 个微卫星位点外, 其余

14 个位点均大于 0, FIS的平均值为 0.217 4, 说明了

泥蚶群体中杂合子缺失, 海洋贝类的杂合子缺失现

象在很多贝类中都有相关报道[26, 27]。由于杂合子缺

失导致 43 个(51.2%)群体位点偏离 Hardy-Weinberg

平衡, Yu 等[27]认为主要原因可能是无效等位基因的

存在 ; 喻子牛等 [24]认为可能是由于近交衰退、

Wahlund效应、电泳图谱的阅读、自然选择等原因造

成的。 

3.2  泥蚶群体的遗传分化 

遗传距离是用来估计不同种群之间遗传分化程

度的一个指标, 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, 表明群体间的亲缘关系越远, 遗传相似性越小; 

反之亦然[28]。本研究采用 17个微卫星位点对 5个泥

蚶群体进行遗传多样性分析, 根据 Nei's 指数法对泥

蚶 5 个群体的遗传结构进行遗传距离和遗传相似性

统计分析, 结果表明广西-山东群体遗传相似度最大

(0.936 5), 遗传距离最小(0.065), 聚为一支。浙江-韩

国群体遗传相似度(0.915 9)仅次于广西-山东群体 , 

也聚为一支。海南群体与上述两支群体间的遗传相

似度比较接近, 所以处于两支群体之间。其中浙江-

韩国群体遗传距离比较接近, 在很多其他的研究中

均有此结论[6, 29], 5个群体间遗传分化的水平的高低

并不完全符合地理分布的特征, 分析原因可能是由

于在泥蚶大规模养殖育种过程中, 不同地理群体之

间互相引种 [1, 6], 造成不同地理群体之间交流频繁, 

尤其是泥蚶养殖业比较发达的地区, 致使群体间的

遗传分化程度并不完全符合地理分布特征。 

遗传分化系数 FST(F-statistic)和基因流 (gene 

flow)是反映种群间的遗传分化程度和各种群间基因
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交流情况的重要指标[30]。当 0<FST≤0.05时, 表明群

体遗传分化较弱; 0.05<FST≤0.15 时, 表明群体遗传

分化中等; 0.15<FST≤0.25 时, 表明群体遗传分化较

大; FST＞0.25时, 表明群体遗传分化很大[31]。泥蚶 5

个群体间的 FST 值为 0.012~0.062, 其中韩国群体与

山东群体以及广西群体间的 FST 值分别为 0.062 和

0.060, 群体遗传分化达到了中等水平, 其余群体间

的 FST值均小于 0.05, 群体遗传分化程度较弱。对 5

个地理群体的泥蚶进行 AMOVA 分析, 发现群体间

变异占 3.59%, 群体内个体间变异占 96.41%, 表明

引起种群总体变异的主要因素还是群体内的遗传变

异。17个位点的 Nm值介于 1.271~17.343 9之间, Nm

值均大于 1, 表明泥蚶 5个地理群体之间有一定程度

的基因交流。总体而言, 泥蚶 5个群体在遗传结构上

大致分为两支, 不同群体间也存在一定的遗传分化, 

但遗传分化程度较弱, 并没有达到地理亚种的分化

程度。 

郑文娟等[7]利用 COI 标记对泥蚶地理群体进行

种群结构分析, 得到了我国沿海泥蚶已分化形成福

建以南和以北两大类群的结论; Ni等[8]利用 COI、ITS

标记对中国东部海域和南海泥蚶类群进行种群遗传

结构分析 , 提出了两个进化显著单元的观点 ; 邵艳

卿等[32]利用 AFLP 对泥蚶种群结构进行分析, 提出

未发现有效的南北间基因流屏障的结论; 刘春芳[33]

利用 COI 标记对泥蚶 7 个地理群体进行分析, 发现

泥蚶群体的遗传分化主要来自于群体内部, 与之前

学者提出的南北分化且群体间的遗传距离大于群体

内遗传距离的观点不甚相同。所以, 目前关于我国沿

海泥蚶的南北区系分化的说法依然存在争议, 分析

原因可能是由于取样的时间不同, 而且取样数量均

较少 , 不能代表整个地理群体的种质资源情况 ; 而

且不同类型的标记方法特点不同, 都具有各自的优

势和局限性 , 检测基因组的部位也不同 , 可能会导

致结果不一样。 

本研究利用 17种微卫星标记对泥蚶 5个地理群

体进行遗传多样性分析, 结果显示泥蚶 5 个群体的

遗传多样性水平较高 , 种质资源良好 , 对泥蚶养殖

产业的良种选育、种质资源保护等工作具有指导意

义。但是, 本研究中采集的泥蚶的群体数和个体数有

限 , 为了更好地保护泥蚶的种质资源 , 我们应加强

对泥蚶群体资源的遗传学研究, 制定一套健康科学

的保护措施, 保证泥蚶种质资源得到合理和可持续

性的利用。 
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Abstract: Genetic diversity was analyzed in five geographic populations of Tegillarca granosa by using 17 poly-

morphic microsatellite markers. The five different populations were sampled in Wenzhou City, Zhejiang Province; 

Rizhao City, Shandong Province; Qisha City, Guangxi Province; Haikou City, Hannan Province and Korea. In the 

seventeen microsatellite markers, 115 alleles were found and allele number per locus was 2-12. Mean effective al-

lele number , mean observed and expected heterozygosity, and mean polymorphism information content were 

1.192-7.849, 0.430-0.516 and 0.573-0.656 and 0.525-0.608, respectively. The Hardy-weinberg balance test showed 

that 51.2% microsatellite sites deviated from equilibrium(P< 0.05). The FST value of the five geographic popula-

tions ranged from 0.012 to 0.062, revealing a low level of genetic differentiation among them. The UPMGA tree 

indicated that Zhejiang and Korea populations clustered firstly, then clustered with Hainan population, and the 

Guangxi population clustered with Shandong population into another clade. 
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