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提要    应用微卫星 DNA技术对野生刺参和两代选育刺参群体遗传多样性进行了研究。9对微卫星

引物在三个刺参群体中共扩增获得 43个等位基因, 每个微卫星座位检测到的等位基因数为 2—7个。

三个群体的观测杂合度的平均值分别为 0.6556、0.6704 和 0.6148, 多态信息含量平均值分别为

0.6654、0.5929和 0.5275。结果表明, 与野生群体相比, 选育刺参两代群体存在杂合度降低, 遗传多

样性下降的现象。Hardy-Weinberg平衡的卡方检验及 F-检验数据显示 3个群体在某些位点都出现了

杂合子缺失, 偏离平衡的位点逐代增加, 相邻世代之间遗传分化系数逐代减小, 人工累代选育已经

使群体的遗传结构发生了变化。FST 平均值 0.0443 提示出选育群体处在较弱的分化水平, 说明遗传

变异主要来自于群体内个体间。遗传距离及遗传相似性结果显示随着选育世代的增加, 世代之间遗

传距离越来越小, 遗传相似性越来越大, 但与理论值仍有差距, 选育群体刺参仍具育种潜力。 
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刺参(Apostichopus japonicus)主要分布于我国山

东、河北、辽宁等省的浅海沿岸。随着养殖规模的

不断扩大, 刺参养殖过程中出现了生长速度缓慢、个

体差异大、抗病能力差等一系列与种质退化相关的

问题。 

微卫星标记(Microsatellite Markers)是近年来快

速发展的分子标记主流技术之一, 因具有重复性好、

较易操作和共显性等特点(徐晋麟等, 2003), 被广泛

用于亲缘关系鉴定、个体的遗传特性、群体遗传结构

与多样性以及遗传连锁作图构建等研究领域(胡则辉

等, 2006)。近年来, 国外一些学者应用同工酶、微卫

星技术分析了仿刺参的遗传多样性, Kanno 等(2005)

开发了仿刺参 20 个微卫星标记, 并利用这些标记对

日本近海的仿刺参进行了遗传多样性的分析(李颖等, 

2006; 谭杰等, 2007)。 

本研究应用微卫星 DNA 技术对研究组自 2000

年起进行的快速生长性状新品系的选育工作中的选

育群体进行分析 , 跟踪选育自繁群系遗传结构和遗

传变异变化趋势, 辅助选育工作。以野生及两代刺参

选育群体的自繁群系作为研究对象 , 分析它们之间

的遗传变异参数 , 探讨人工选育活动对刺参选育群

体遗传多样性的影响 , 旨在为该物种的选育工作提

供科学指导 , 进一步为具有优势性状刺参的选育提

供分子支持与辅助。 



3期 孙孝德等: 刺参(Apostichopus japonicus)野生及两代选育群体间遗传变异的微卫星标记研究 381 

1  材料与方法 

1.1  材料 

实验选取未经过选育的群体即崆峒岛附近海域

野生刺参群体(YS)、选育速生品系 F1代和速生 F4代

三个群体为代表进行分析 , 从三个群体中随机选取

30头刺参作为实验样品。 

1.2  实验方法 

1.2.1  基因组 DNA的提取    将三个群体的刺参各

取 30个个体, 剖取获得纵肌 100mg, 液氮研磨, 加入

700ml CTAB提取缓冲液(100mmol/L Tris-HCl, pH 8.0, 

20mmol/L EDTA-Na2, 1.4mol/L NaCl, 2% CTAB, 0.1% 
-巯基乙醇)和终浓度为 100g/ml 蛋白酶 K, 55℃消

化 3h或 37℃过夜, 等体积酚氯仿(V : V = 1 : 1)、氯仿

抽提, 二倍体积乙醇沉淀, T.E溶解, 紫外分光光度计

定量, 20℃保存备用。 

1.2.2  微卫星引物的设计及筛选    本实验所用微

卫星引物序列来自刺参基因组磁珠法富集及 GenBank

刺参 EST 序列筛选所得微卫星位点设计(孙国华等, 

2010), 引物在上海生工生物技术公司合成, 筛选出 9

对多态性较高的引物用于后续研究(表 1)。 

1.2.3  微卫星 DNA的扩增    以三个刺参群体基因

组 DNA 为模板, 每个 PCR 反应体系总体积为 25l, 

约 100ng 的基因组 DNA, 10pmol 的引物, 2.5mol 

MgCl2, 0.2mol dNTP, Taq DNA聚合酶 1U。PCR反

应条件为: 94℃预变性 4min; 94℃变性 40s, 按每对引

物的退火温度反应 40s, 72℃延伸 40s, 30个循环; 之

后 72℃10min, 4℃保温。PCR产物 1%琼脂糖凝胶电

泳, 对明确有扩增产物的引物通过 8%(W/V)聚丙烯酰

胺凝胶电泳和硝酸银染色检测其多态性。 

1.2.4  数据统计与分析    将电泳谱带中的每一条

DNA 片段作为该座位的一个等位基因来处理, 每个

座位扩增的等位基因按其迁移率的不同 , 从小到大

依次定义为: A、B、C、⋯Z。统计各群体样本基因型, 

用 Popgen32 计算各位点在三个群体中的等位基因数

(a)、有效等位基因数(ae)、多态信息含量(PIC)、观测

杂合度(Ho)、期望杂合度(He)、Hardy-Weinberg 遗传

偏离指数(d)、Nei群体间的相似性系数和群体间遗传

距离以及 F-统计量进行遗传多样性的分析 , FST 在   

0—0.05 之间, 群体遗传分化较弱; 0.05—0.15 之间, 

表示群体遗传分化中等; 0.15—0.25 之间, 表示群体

遗传分化较大; 当FST值大于 0.25时, 表示分化极大。 

有效等位基因数(Crow et al, 1965):  

ae = 21 ip , 其中, pi为第 i个等位基因的频率。 

多态信息含量的计算方法 (Botstein et al ,  1980): 

 
表 1  所选微卫星引物的名称、序列及 PCR 反应条件 

Tab.1  Microsatellite loci, primer sequence and conditions of PCR 

位点 GenBank索引号 中心重复序列 扩增片段长度(bp) 引物序列(5′—3′) 退火温度(℃)

AjSSR01 AB106631 (ca)15 286 ACTAAAAAGTCATGGACACCC 53 

    AATCATAGCCCATTTTTCTGT  

AjSSR02 AB106637 (ca)11⋯(at)6 305 GCAGGAGGATCTAAAATACAT 53 

    ATCGAACACAACACACTTATC  

AjSSR03 AB106628 (ca)9 398 CAAACGCATACAATTACACA 54 

    CGATCGATAGTCCTCAATC  

AjSSR04 AB106638 (ca)8 322 GCTGAAGGCAAAAGGAATCT 52 

    GTAGCAAATGTGGCAAGGAT  

AjSSR05 GH550573 (gat)8 305 GTTGTAGGGTTGTTTGAC 55 

    AACCACTGCCACAAATCG  

AjSSR06 GH550563 (gtat)13 315 CCAGCCTTGCATGTACTGC 55 

    TGGTCTGACCTTCCCTTCT  

AjSSR07 GO270691 (tat)9 279 TTGGTGCCCTGCGGACATA 55 

    TCGCTCCGTGCCACAAACA  

AjSSR08 FJ863049 (gat)14 231 CTGAGGCACGGTGTCTTT 53 

    ACTCCTGTCCTGGGCAAT  

AjSSR09 FJ863087 (ta)19⋯(ta)14 340 AGTTTCAAGTAGAGGCAATG 53 

    GTTCGGACTGACATTTGG  
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其中, k为等位基因数目, pi和 pj分别为第 i和第

j个等位基因的频率。 

平均杂合度观测值: Ho = 观察到的杂合个体总

数 / 观察到的个体总数;  

期望杂合度(Nei, 1978): He = 1 2
ip  

固定指数(FIS): FIS = 1 (Ho/He) 

F-统计量(FST): FST = 2
P / P(1P), 其中, P为某等

位基因在整个群体中的平均频率, 2
P 为该等位基因

在分群体之间的方差。 

Nei 群体间的相似性系数: I =∑(XiYi)/{∑(Xi)
2· 

∑(Yi)
2}1/2, 其中, Xi、Yi分别为 X和 Y群体第 i个位点

的等位基因频率。 

Nei 群体间遗传距离: DA =－lnI, 加上偏差矫正

后为:  

I = (2n1)∑(XiYi)/{∑[2n(Xi)
21]∑[2n(Yi)

21]}1/2, 

其中, Xi、Yi分别为 X和 Y群体第 i个位点的等位基因

频率。 

Hardy-Weinberg遗传偏离指数(d): d = (HoHe) / He 

根据各世代间的 Nei’s 遗传距离, 用 MEGA5.0

软件包构建 3个群体的 UPGMA聚类图。 

2  结果与分析 

2.1  刺参 DNA的提取 

基因组 DNA电泳结果显示(图 1), 基因组条带清

晰无拖尾降解情况, OD260/OD280的比值均在 1.6—1.9

之间, 基本上没有蛋白质和 RNA 污染, 提取的基因

组 DNA质量较好, 适于 PCR反应。 

2.2  PCR扩增结果及各位点的遗传多样性 

运用 9 对微卫星引物对刺参三个群体各 30 个个

体进行了 PCR 扩增(图 2)。9 对引物在三个群体中都 

表现出较高的多态性, 共获得了 43 个等位基因, 每

个位点获得的等位基因从 2—7 不等, 每个位点平均

获得 4.7778 个等位基因。实验中发现个别位点出现

了无效等位基因(Null allele)现象, 这种情况在本实验

统计分析中按照纯合个体来计算杂合度的观测值。 

2.3  遗传变异分析 

微卫星分析结果(表 2)表明, 野生刺参和两代选

育刺参的多态信息含量平均数分别为 0.6654、0.5929

和 0.5275, 野生群体的多态信息含量高于选育群体, 

同时野生群体的有效等位基因平均数为 3.7079, 也高

于两个选育群体的有效等位基因数, 分别为 3.1062

和 2.6046。这说明和选育群体相比, 野生群体的多态

性要高。3个群体每个座位的等位基因数、有效等位

基因数、多态信息含量、多态座位的观测杂合度、期望

杂合度和 Hardy-Weinberg遗传偏离指数均列于表 2中。 

由表 3 可以看出, 群体的 FST 平均值为 0.0443, 

说明群体处于较弱的遗传分化水平 , 群体间的大部

分遗传变异来自于群体内。FIS值(近交系数, FIS>0表

示观测杂合子缺失, FIS<0 表明杂合子过剩, FIS=1 时

表明杂合体完全缺失)的计算结果表明, 3个群体都表

现为一定程度的杂合子缺失, YS 群体中有 6 个位点, 

F1中有 5个位点, F4群体中有 4个位点。 

根据 9个微卫星位点的 PCR扩增结果, 计算出刺

参 3 个群体间的遗传相似性指数和遗传距离(表 4), 

由表 4 可以看出 F1与 F4间距离最小, 为 0.0681; YS

与 F4间的遗传距离最大, 为 0.1945。利用遗传距离数

值对 3 个群体进行聚类分析, 发现 F1先与 F4聚为一

支后再与 YS聚合(图 3)。 

3  讨论 

3.1  野生与选育群体的遗传杂合度、遗传多样性及

遗传分化 

本研究中, 野生群体的平均等位基因数、期望杂

合度、多态信息含量平均值均高于两代选育群体。在

其他物种的研究中也发现了类似的现象: 张志伟等 

 

 
 

图 1  刺参基因组 DNA 

Fig.1  Genome DNA of A. japonicus 
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图 2  刺参 3个群体 AjSSR06位点的微卫星检测图谱 

Fig.2  Demonstration of microsatellite locus AjSSR06 in three populations of A. japonicus 
注: A. 野生群体; B. 选育子一代 F1; C. 选育子四代 F4 

 

(2006)用微卫星标记技术对草鱼一个自然群体和两个

养殖群体进行研究发现, 草鱼养殖群体平均有 40%

的等位基因丢失 , 期望杂合度平均值也显著低于野

生群体。李颖等(2004)采用聚丙烯酰胺凝胶垂直电泳

技术 , 对威海和烟台的两个野生刺参群体和莱州的

一个养殖刺参群体各 48 个个体的遗传变异进行了同

工酶的比较分析 , 得出威海和烟台刺参虽然都是野

生群体 , 但是威海群体的多态位点比例等各项数据

已经接近甚至低于养殖群体 , 而烟台的野生群体却

高于其他两个群体。另外需要说明的一点是, 研究中

野生群体的观测杂合度平均值比子一代群体略低 , 

分析其原因可能是来源于微卫星技术本身。例如实验

中所测样本容量过小, 无效等位基因的存在, 均能导

致观测杂合度计算值偏小。选育群体平均有效等位基

因数低于野生群体 , 其主要原因可能在于所选育群

体繁殖亲本数太少, 从而导致遗传漂变加剧; 再就是

有效群体过少所导致近交几率增加而引起的近交衰

退和瓶颈效应。 

遗传杂合度是衡量群体遗传多样性的一个非常

重要的参数。杂合度是指在群体随机交配的情况下, 

一个个体的两个等位基因处于杂合状态的概率。本研

究发现, 无论是野生刺参, 还是两代选育刺参群体在

多个位点都出现了杂合度缺失现象。三个群体中均观

察到了极显著的偏离 Hardy-Weinberg 平衡的现象, 

对 FIS值的计算表明, 3个群体在 9个位点上表现了一

定程度的杂合度缺失, 可能有哑等位基因的存在, 这

与张天时等(2005)在中国对虾上的研究有相似之处。

人们把这种情况当作纯合子而不是杂合子, Ball 等

(1998)发现哑等位基因可作为解释杂合子缺失不可缺

少的因素之一。Kanno 等(2005)运用微卫星技术对日

本近海的仿刺参进行遗传分析时也发现了杂合度缺

失的现象, Callen 等(1993)认为微卫星座位中经常出

现的无效等位基因是造成杂合度缺失的主要原因。此

外 , 在聚合酶链式反应中聚合酶连续进行重复拷贝

模板中的某种核苷酸的现象即所谓的口吃现象引起

的两个等位基因重叠 , 应为杂合基因型但被误认为

纯合基因型的现象, 是引起基因型对 Hardy-Weinberg

平衡的偏离的另一个因素(Nei, 1978)。在本研究中, 3

个群体在 9 个微卫星座位中都表现了很高的多态性, 

但野生群体的平均等位基因数、平均有效等位基因

数、平均期望杂合度和多态信息含量均高于两代选育

群体, 表明野生群体的遗传多样性要高于选育群体。

一个群体的遗传多样性的高低是与其适应能力、生存

能力和进化潜力密切相关的。遗传多样性的降低可导 
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表 2  3 个刺参群体中 9 个微卫星位点的遗传参数 
Tab.2  Genetic diversity parameters of 9 microsatellite loci in the 3 populations of A. japonicus 

位点 群体 等位基因数(a) 有效等位基因数(ae) 多态含量(PI C) 观测杂合度(Ho) 期望杂合度(He) 遗传偏离指数(d)

AjSSR01 YS 6.0000 4.9724 0.7860 0.7333 0.8124 0.0974 

 F1 6.0000 4.1096 0.7372 0.6667 0.7695 0.1336 

 F4 5.0000 3.7736 0.7196 0.9333 0.7475 0.2486 

AjSSR02 YS 5.0000 4.1667 0.7396 0.5667 0.7729 0.2668 

 F1 5.0000 2.8257 0.6210 0.6333 0.6571 0.0362 

 F4 4.0000 2.1739 0.4937 0.4000 0.5492 0.2717 

AjSSR03 YS 5.0000 3.3333 0.6619 0.8000 0.7119 0.1238 

 F1 5.0000 3.2907 0.6625 0.8000 0.7079 0.1301 

 F4 4.0000 3.0928 0.6274 0.9000 0.6881 0.3079 

AjSSR04 YS 4.0000 2.8939 0.6310 0.6333 0.6655 0.0484 

 F1 4.0000 1.6187 0.3482 0.4000 0.3887 0.0291 

 F4 2.0000 1.7241 0.3318 0.4667 0.4271 0.0927 

AjSSR05 YS 4.0000 3.0151 0.6146 0.5333 0.6797 0.2154 

 F1 4.0000 2.6201 0.5603 0.5000 0.6288 0.2048 

 F4 3.0000 2.2277 0.4576 0.4667 0.5605 0.1674 

AjSSR06 YS 7.0000 6.1433 0.8318 0.3333 0.8514 0.6085 

 F1 7.0000 4.4776 0.7640 0.3667 0.7898 0.5357 

 F4 6.0000 2.7950 0.6208 0.3000 0.6531 0.5407 

AjSSR07 YS 5.0000 4.0268 0.7245 0.5333 0.7644 0.3023 

 F1 5.0000 4.6753 0.7763 0.6667 0.7994 0.1660 

 F4 4.0000 3.6511 0.7069 0.6667 0.7384 0.0971 

AjSSR08 YS 3.0000 2.3968 0.4970 0.8000 0.5927 0.3498 

 F1 3.0000 2.1352 0.4221 1.0000 0.5407 0.8495 

 F4 2.0000 1.8000 0.3457 0.4000 0.4520 0.1150 

AjSSR09 YS 4.0000 2.4226 0.5023 0.9667 0.5972 0.6187 

 F1 4.0000 2.2032 0.4442 1.0000 0.5554 0.8005 

 F4 4.0000 2.2032 0.4442 1.0000 0.5554 0.8005 

平均值 YS 4.7778 3.7079 0.6654 0.6556 0.7164 0.0849 

 F1 4.7778 3.1062 0.5929 0.6704 0.6486 0.0336 

 F4 3.7778 2.6046 0.5275 0.6148 0.5968 0.0302 

 
表 3  刺参 3 个群体 9 个位点的 FST 及 FIS 值比较 

Tab.3  FST and FIS values of the pairwise comparison among the 9 loci in the 3 populations of A. japonicus 

F-统计量 AjSSR01 AjSSR02 AjSSR03 AjSSR04 AjSSR05 AjSSR06 AjSSR07 AjSSR08 AjSSR09 平均值 

FIS(YS) 0.0821 0.2544 0.1429 0.0323 0.2020 0.6019 0.2905 0.3727 0.6462 0.0335 

FIS(F1) 0.1189 0.0198 0.1492 0.0465 0.1914 0.5279 0.1519 0.8809 0.8311 0.0997

FIS(F4) 0.1215 0.0224 0.1492 0.0465 0.0278 0.5329 0.0819 0.8809 0.8311 0.1296

FST 0.0480 0.0635 0.0016 0.0576 0.0762 0.0832 0.0445 0.0036 0.0015 0.0443 

 
表 4  刺参 3 个群体的遗传距离和相似性指数 

Tab.4  Genetic identity and genetic distance in the three popula-
tions of A. japonicus 

群体 YS F1 F4 

YS — 0.8703 0.8232 

F1 0.1389 — 0.9341 

F4 0.1945 0.0681 — 

注 : 对角线以下数据为遗传距离 , 对角线以上数据为遗传

相似性指数 

 

 
 

图 3  刺参 3个群体间的 UPGMA聚类图 

Fig.3  UPGMA cluster graph of the 3 populations of  
A. japonicus 
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致其适应能力降低和有害隐性基因表达增加及经济

性状衰退, 最终导致物种退化。因此, 应该采取适当

的措施, 让刺参在人工养殖条件下, 其优势生长性状

得到有效的发展。同时, 应用其他相关分子技术将这

些影响刺参生长发育的优势生长性状筛选出来 , 为

刺参养殖业的发展提供技术指导。 

遗传分化系数是反映群体间遗传分化程度的重

要的参数。在人工控制条件下, 人工选择、人工诱变、

杂交等一些手段均可破坏遗传平衡 , 从而使基因和

基因型发生改变 , 因此群体内的遗传特性也会随之

发生改变。本研究中刺参选育群体其群体内的遗传结

构已经发生了改变 , 主要表现在微卫星某些位点的

基因频率和基因型频率在三个群体中存在差异。野生

群体与选育群体已经有了一定程度的遗传分化 , 遗

传变异来源分析表明经过人工选育群体间遗传分化

较小, 分化主要来源于群体内个体间。 

3.2  人工选育对选育群体世代遗传特性的影响 

人工选育是一个复杂的过程 , 在人工选育过程

中, 人工选择压力常常导致有效群体数不断减少, 近

交几率增加 , 在群体中主要表现为遗传多样性指数

减少和遗传变异程度的降低。尽可能维持种内的遗传

多样性, 是持续利用种质资源的前提和基础, 人工选

育更是要设法保证选育群体的遗传多样性 , 以保证

选育工作顺利进行和获得高质量的选育新品种(池喜

峰等, 2010)。良种选育是水产养殖业增产的有效途径, 

一般也成为养殖物种遗传多样性降低的重要原因

(Kanecee et al, 2007)。在尼罗罗非鱼(Tilapia nilotica) 

(Brummett et al, 2004)、日本对虾(Penaeus japoni-

cus)(Xu et al, 2001)、大黄鱼(黎中宝等, 2009; 常玉梅

等, 2009)、大口黑鲈( 镕李 等, 2010)等水产动物的相关

研究中曾发现 , 多代人工选育过程中常常伴随着遗

传多样性指数的降低。要保证选育工作的顺利进行必

须保持群体有足够的遗传变异水平 , 水产科学研究

院黄海水产研究所在对中国对虾的定向选育时为避

免类似情况发生采取了一定措施保证足够大的有效

亲本数量 , 利用微卫星检测基础群体至第六代的杂

合度只下降了 3.5%, 从而有效防止了近交(张天时等, 

2005)。在本研究刺参快速生长品系的选育中采用的

是大规模群体继代选育的方法, 从实验的数据来看, 

随着选育世代的增加 , 群体的遗传多样性已有所下

降 , 这提示人工选育的压力已经对选育群体的多样

性造成了影响。但两个选育群体中平均多态信息含量

为 0.5929—0.5275, 均大于 Botstein 等(1980)提出衡

量基因变异程度高低的多态信息含量指标值 0.5, 属

于高度多态性 , 表明两个世代选育群体多样性处于

较高的水平, 选育群体刺参仍有一定的选育潜力。 

两代选育群体与亲本 FST值比较后发现随着选育

世代的增加 , 相邻世代之间的遗传分化系数呈明显

的减小趋势, 说明经过累代选育, 选育群体的遗传结

构已趋于稳定, 体现出了人工定向选育的效应。FST

平均值 0.0443 提示出选育群体处在较弱的分化水平, 

说明变异主要来自群体内个体间, 而非群体间, 表明

遗传结构的改变主要来自于人工选择的压力 , 这与

选育的世代较短有关 , 也与选育过程中采取的措施

有关。另外, 经过 UPGMA聚类的结果也可以清楚地

看到刺参群体的聚类情况: 随着选育世代的增加, 刺

参的遗传多样性已出现了明显的差别 , 并且随着选

育世代的增加 , 选育群体与野生群体之间的分化越

来越明显 , 选育群体各世代与野生群体之间的遗传

距离逐渐加大 , 这也充分体现出了人工定向选育的

作用, 进一步证明选育的结果是富有成效的。因此, 

在对该选育群体进行进一步选育时 , 仍可继续保持

一定的选择育种压力 , 使选育群体的优良生长性状

及抗逆性/抗病性继续得到提高; 同时应考虑适当增

加每代繁育亲本的数量 , 以减少近交繁殖可能带来

的负面影响, 并逐步进行扩繁, 使选育品种得到更大

面积的推广应用 , 让育种工作真正起到促进生产发

展的实际作用。 
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GENETIC VARIATIONS OF WILD AND SELECTIVELY BRED POPULATIONS OF A 
SEA CUCUMBER APOSTICHOPUS JAPONICUS 

SUN Xiao-De1, 2,  SUN Guo-Hua1,  YUAN Ting-Zhu3,  YANG Jian-Min1,  
WANG Wei-Jun1,  JI Chong-Long1, 2,  SONG Zhi-Le4 

(1. Marine Fisheries Research Institute of Shandong Province, Yantai, 264006; 2. College of Fisheries and Life Science of Shanghai 
Ocean University, Shanghai, 201306; 3. Changdao Aquaculture Research Institute, Yantai, 265800;  

4. Fisheries Technical Extension Station of the Zhifu District of Yantai City, Yantai, 264000) 

Abstract    Genetic diversities of a wild and two generations of selectively bred populations of the sea cucumber, Apos-

tichopus japonicas, were examined using the microsatellite DNA techniques. 43 bands of alleles amplified using 9 primers 

were obtained from these three populations and 2—7 alleles were detected from each microsatellite locus. Average ob-

served heterozygosities (Ho) of these populations were 0.7164, 0.6486 and 0.5968, respectively; and the average values of 

polymorphism information content were 0.6654, 0.5929 and 0.5275, respectively. The results showed that the heterozy-

gosities of two generations of selectively bred A. japonicus were reduced, compared with the wild population, and genetic 

diversity declined as the breeding generations increased. Hardy-Weinberg equilibrium chi-square test and F-test data 

showed that selective breeding had changed the genetic structure of the populations, including decreased heterozygous sites, 

increased loci deviated from the equilibrium, and decreased coefficient of genetic differentiation between the adjacent 

generations. FST value (0.0443) suggested the breeding population had weak genetic differentiation and illustrated that the 

main genetic variation existed among individuals within population rather than between populations. Genetic distance and 

genetic identity indicated that divergence became smaller with increasing breeding generations and the genetic similarity 

between the adjacent generations became greater, even though they had not reached the theoretical value, thus it was still 

suitable for further selective breeding. 

Key words    Apostichopus japonicus,  Microsatellite,  Genetic structure,  Wild population,  Selection-breeding 

population,  Genetic differentiation,  Genetic distance 


