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养殖对曼氏无针乌贼(Sepiella maindroni) 
群体遗传多样性的影响* 

宋微微1, 2  王春琳1, 2① 
(1. 宁波大学生命科学与生物工程学院  宁波  315211; 2. 应用海洋生物技术教育部重点实验室  宁波  315211) 

提要    采用 24条随机引物对曼氏无针乌贼 1个野生群体和 5代养殖群体共 120个个体(每个群体
20 个个体)进行了 RAPD 群体遗传多样性分析, 共扩增出 119 个位点, 片段大小为 400—2800bp, 平
均每条引物的扩增带数为 4.96 条。各群体的多态位点数 19—24 个不等, 多态位点比例为 13.33%—
20.16%, Shannon 指数为 0.0768—0.1018。6 个群体的平均杂合度为 0.0825—0.1231, 期望杂合度为
0.1325—0.1524, 平均杂合子偏离指数均为负值, 表明存在杂合子缺失的现象。乌贼 6个群体遗传分
化系数 FST值在 0.0188—0.2436, 其中最大出现在野生群体和第 5代养殖群体之间。表明 6个群体间
遗传分化已基本处于遗传分化中等的范围内, 而野生群体和第 5 代养殖群体之间已接近中等分化的
底线。分子方差分析(AMOVA)结果表明, 6个群体的遗传变异中有 29.34%是由不同群体间的基因差
异造成的。而如果将养殖后的 5代群体作为一个总的群体, 养殖群体内部有 19.38%是由群体间的差
异造成的。由此可见, 养殖后的曼氏无针乌贼群体相比野生群体多样性指数有所降低, 且随着养殖时
间的增长养殖群体内部开始出现分化。 
关键词    曼氏无针乌贼, 群体, RAPD, 遗传分化 
中图分类号    S959.216 

曼氏无针乌贼(Sepiella maindroni)俗称墨鱼、墨
斗鱼、海猫等, 其干品又称螟脯鲞。曼氏无针乌贼隶
属头足纲、二鳃亚纲、十腕目、乌贼科。乌贼全身是

宝, 不但肉可食用, 有活血化瘀的功效, 而且乌贼骨
可调节胃酸分泌、止血; 乌贼内脏油含有大量的不饱
和脂肪酸, 是良好的饲料添加剂和强化剂; 乌贼墨对
功能性子宫出血、肺结核咯血等出血性疾病有止血作

用; 同时新近发现乌贼墨还具有抗肿瘤的作用; 乌贼
骨与驼鸟骨可作为组织工程骨的支架材料(董正之 , 
1988)。已有学者对头足类的形态学分类、解剖学、
胚胎发育学、生态学及渔业资源学进行了大量的基础

研究 , 但在群体生物学和分子遗传学方面的资料比
较匮乏(董正之, 1991, 1993; 吴耀泉等, 1990; 张宝琳
等, 1997; 李星颉等, 1986)。随着分子生物学技术迅速

发展, DNA 分子的多态性研究受到人们的普遍重视, 
作为遗传分析的重要工具 DNA 序列分析技术已经被
广泛的应用到物种鉴定、系统学与进化研究、生物种

群遗传结构及遗传变异水平等研究领域。 
曼氏无针乌贼由于过度捕捞野生资源已近枯竭, 

本实验室于 2004 年突破了曼氏无针乌贼人工养殖的
技术瓶颈, 并在随后几年里逐步扩大养殖规模, 目前
养殖和放流已经达到中试水平。在人工养殖的过程中

发现养殖几代后的曼氏无针乌贼出现白化卵、性早熟

和孵化率下降等现象。随着养殖规模的扩大、养殖区

域的扩展以及人工放流的开展能够获得更多的乌贼

新群体 , 通过引入新群体进行杂交这种退化现象有
所好转。本研究中采用 RAPD方法比较野生群体和人
工繁育得到的 5代养殖群体, 通过以多态位点比例、
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平均杂合度和遗传分化系数为指标所反映的遗传多

样性来评价养殖对曼氏无针乌贼种质资源的影响。比

较曼氏无针乌贼野生种群和养殖种群的遗传结构和

遗传多样性水平 , 分析人工养殖条件下群体遗传多
样性的变化, 对于查清曼氏无针乌贼的遗传背景, 促
进人工繁育和选育工作的发展都具有重要的意义。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
曼氏无针乌贼(Sepiella maindroni)一年繁殖两次, 

本实验取乌贼样品共 120只, 分别来自 1个自然海区
的野生群体和通过人工繁殖后得到的 5代养殖群体。
其中, ZP群体：2004年采于舟山海域; YF1群体：ZP
群体通过人工繁殖后得到的第 1代养殖群体; YF2群
体：YF1代群体自交产生的第 2代养殖群体; YF3群
体：YF2代群体自交产生的第 3代养殖群体; YF4群
体：YF3代群体自交产生的第 4代养殖群体; YF5群
体：YF4代群体自交产生的第 5代养殖群体。 
1.2  RAPD分析 

基因组 DNA的提取参照季维智等(1999)的方法。
从 54个 10bp随机引物(上海生物工程公司产品)中筛
选出适合曼氏无针乌贼基因组 DNA 扩增的引物 24
个。基因组 DNA在 PCR仪(德国 Eppendorf 公司)上
按如下程序进行扩增：94℃预变性 200s; 94℃变性
1min, 36℃复性 1min, 72℃延伸 2min, 45个循环; 72
℃延伸 5min, 4℃保存。PCR产物通过 1.6%琼脂糖凝
胶电泳, 溴化乙锭染色后采用 Gel Doc2000凝胶成像
系统(美国 Bio-Rad公司)紫外光下观察分析。 
1.3  数据分析 

记录下电泳后清晰的扩增片段 , 将这些片段作
为基因位点进行分析, 并且假设：(1) 在基因组上被
RAPD 扩增的区域以显性等位基因的形式进行分离; 
(2) RAPD 座位上的基因符合 Hardy-Weinberg 平衡;  

(3) 纯合隐性个体的等位基因是完全一致的(identical 
in state, iis)(即它们来自相同的突变); (4) 显性等位基
因, 即扩出的 RAPD 产物也是完全一致的(iis)。统计
位点数和多态位点数, 计算多态位点比例。用 Pop-
gene 1.32软件计算每个群体的观察杂合度(Ho)、期望
杂合度(He)、群体内 Shannon 多样性指数, 通过各位
点的基因型频率对 6个群体进行Hardy-Weinberg平衡
分析。利用 Arlequin 2.0软件(Schneider et al, 2000)计
算分化指数 FST, 估计群体间的遗传分化, 分析群体
内和群体间的分子方差(Analysis of Molecular Vari-
ance, AMOVA)(Excoffier et al, 1992)。 

2  结果 

2.1  PCR扩增的结果 
筛选的 24个 10bp的寡核苷酸随机引物均得到重

复性好且带型清晰的扩增谱带 , 但各引物所能扩增
出的带数以及揭示的多态性各不相同 , 其分子量为
400—2800bp, 扩增图谱见图 1。 
2.2  遗传结构分析 

分别对 6个曼氏无针乌贼群体RAPD结果进行统
计, 24条引物扩增出 119条清晰可辨的扩增条带, 各
群体的多态位点数 14—24 个不等, 多态位点比例为
13.33%—20.16%, Shannon 多样性指数为 0.0768—
0.1018(表 1)。野生群体明显高于养殖群体, 养殖群体
内部也出现分化, 养殖后第 5 代群体(YF5)各遗传学
参数明显低于前 4代养殖群体。6个群体的平均杂合
度为 0.0825—0.1231, 期望杂合度为 0.1325—0.1524, 
平均杂合子偏离指数均为负值 , 表明存在杂合子缺
失的现象。对于 6 个群体进行 Hardy-Weinberg 检测, 
发现群体存在偏离遗传平衡现象。 
2.3  遗传分化分析 

曼氏无针乌贼 6 个群体间的遗传距离和遗传相
似度如表 2所示, 遗传距离最大值出现在养殖群体和 

 

 
 

图 1  随机引物 S234在曼氏无针乌贼 6个群体的扩增电泳图谱 
Fig.1  The amplified profiles of random primer S234 in six populations of S. maindroni 
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表 1  曼氏无针乌贼 6 个群体 RAPD 标记分析结果 
Tab.1  Analysis of RAPD markers in the six populations of S. maindroni 

群体 位点数 多态位点数 多态位点比(%) 平均观察杂合度(Ho) 平均期望杂合度(He) 杂合度偏离指数 
Shannon多样性

指数 

野生 ZP 119 24 20.16 0.1231 0.1436 −0.0205 0.1018 

养殖 YF1 116 20 17.24 0.1046 0.1325 −0.0379 0.0894 

养殖 YF2 116 19 16.38 0.0983 0.1368 −0.0475 0.0808 

养殖 YF3 115 19 16.52 0.1035 0.1402 −0.0367 0.0849 

养殖 YF4 112 17 15.17 0.0904 0.1452 −0.0548 0.0812 

养殖 YF5 105 14 13.33 0.0825 0.1524 −0.0699 0.0768 
 

野生群体之间, 而养殖后的前 3代群体间的遗传距离
很小, 接近于群体内个体间的遗传距离, 第 4 代开始
出现分化, 第 5代养殖群体与前 4代间差异显著。对
群体间的遗传分化水平进行检测(表 3), 得到固定指
数 Fst值 0.0188—0.2436, 显著性检验表明, 各群体之
间存在遗传分化差异。其中最大值出现在野生群体和

第 5代养殖群体之间。 
如果将 6个群体看作一个总的群体, 分子方差分

析(AMOVA)结果表明(表 4), 总群体的遗传变异中有
29.34%是由不同群体间的基因差异造成的。而如果将

养殖后的 5代群体作为一个总的群体, 养殖群体内部
有 19.38%是由群体间的差异造成的。由此可见, 养殖
后的曼氏无针乌贼群体而相对于野生群体多样性指

数有所降低 , 随着养殖时间的增长养殖群体内部开
始出现分化。 

3  讨论 

3.1  曼氏无针乌贼群体的遗传结构 
生物群体的遗传变异水平是评估生物资源状况

的一个重要标准 , 许多研究表明变异水平与生物的 
 

表 2  曼氏无针乌贼 6 个群体的遗传距离(下三角)及遗传相似性指数(上三角) 
Tab.2  Genetic distance (below diagonal) and genetic similarity indices (above diagonal) among the six populations of S. maindroni 

群体 野生 ZP 养殖 YF1 养殖 YF2 养殖 YF3 养殖 YF4 养殖 YF5 

野生 ZP — 0.8821 0.8449 0.8597 0.8322 0.7757 
养殖 YF1 0.1179 — 0.9512 0.9371 0.9202 0.8771 
养殖 YF2 0.1551 0.0488 — 0.9782 0.9364 0.8335 
养殖 YF3 0.1403 0.0629 0.0218 — 0.9628 0.8646 
养殖 YF4 0.1678 0.0798 0.0636 0.0382 — 0.8782 
养殖 YF5 0.2243 0.1229 0.1665 0.1354 0.1218 — 
 

表 3  曼氏无针乌贼 6 个群体间配对比较的 FST 值 
Tab.3  Pairwise comparison of FST value among the six populations of S. maindroni 

群体 野生 ZP 养殖 YF1 养殖 YF2 养殖 YF3 养殖 YF4 

养殖 YF1 0.1078 — — — — 
养殖 YF2 0.1058 0.0188 — — — 
养殖 YF3 0.1152 0.0223 0.0234 — — 
养殖 YF4 0.1526 0.1036 0.0765 0.0782 — 
养殖 YF5 0.2436 0.1842 0.1765 0.1554 0.1121 

 
表 4  曼氏无针乌贼 6 个群体的分子方差分析 

Tab.4  AMOVA of the six populations of S. maindroni 

野生群体和 5代养殖群体的比较 
                                                                                       

5代养殖群体比较 
                                                                                       变异来源 

群体间 群体内 总和 群体间 群体内 总和 

自由度 df 5 114 119 4 94 99 

平方和 3562.356 15682.258 19244.614 2851.436 13412.189 19244.614 

方差组成 12.5653 30.2029 42.7682 10.3625 43.1075 53.4700 

变异百分比 29.34 70.66 100 19.38 80.62 100 
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生长速度和抗病能力等生产性状密切相关。本研究运

用 RAPD 技术分析曼氏无针乌贼养殖群体和野生群
体的遗传多样性。结果表明, 24个 RAPD引物野生群
体共扩增 119 条, 平均每个引物扩增出 4.96 条, 其
中 24 条代表现为多态, 多态比例为 20.16%; 养殖
群体扩增出条带数 105—116 条, 其中 14—20 条带
表现为多态, 多态比例为 13.33%—17.24%, 6个群体
的平均杂合度为 0.0825— 0.1231, 期望杂合度为
0.1325—0.1524, 平均杂合子偏离指数均为负值, 表
明存在杂合子缺失的现象。杂合子缺失的现象也在其

它的物种中被发现(Fujio et al, 1989; Gaffney et al, 
1990; Zouros et al, 1984)杂合子缺失会导致纯合子增
加, 近交衰退几率增加, 从而降低物种适应环境变化
的能力。本研究中各个群体近交效应应该是造成杂合

子缺失的主要原因 , 对于 6 个群体进行 Hardy- 
Weinberg检测发现群体存在偏离遗传平衡现象。 

已有研究报道多种水产经济动物养殖和野生群

体的比较, 如 Alcivar 等(1997)在高健康(HHS)和无特
异病原(SPF)凡纳滨对虾的培育中, 用 RAPD 技术对
凡纳滨对虾的野生种群以及不同家系进行检测和分

析, 发现其多态位点比例约为 50%, 其中一个家系的
多态位点比例高达 77%。宋林生等(1999)研究了日本
对虾野生和养殖种群的遗传结构 , 得出野生种群的
多态位点比例和平均杂合度为 54.14%和 0.2517, 明
显比养殖种群的 37.91%和 0.1343 要高; 中国对虾黄
渤海沿岸群的遗传距离为 0.0941。李明云等(2004)罗
氏沼虾养殖群体多态位点比例为 30.22%, 遗传距离
为 0.0647; 野生群体的多态位点比例为 33.81%, 群体
遗传距离为 0.0799, 两群体的遗传距离为 0.1845, 野
生群体的遗传多样性水平比养殖群体要高。于红等

(2007)应用微卫星标记技术研究 5个中国太平洋牡蛎
养殖群体和 2 个日本太平洋牡蛎野生群体的遗传变
异, 发现养殖群体和野生群体存在显著差异, 养殖群
体内部也发生了明显的分化。 

对比上述报道和本研究结果可以看出曼氏无针

乌贼群体的遗传多样性偏低 , 且养殖前后遗传参数
变化较大。除了近交效应外, 与头足类本身遗传变异
率较低有关。由于过度的捕捞可能引起种群的衰退, 
特别对那些由较少个体组成的种群影响更大。大多数

头足类, 特别是那些经济性种类一年生, 没有世代重
叠。它们的遗传多样性, 尤其遭到过度捕捞而且又被
过高的估计了逃逸率的情况下 , 受瓶颈效应的作用
相当显著。就种群而言, 有可能造成资源衰竭, 物种

灭绝 , 遗传变异率很低也不可避免 (Romero et al, 
1981)。Nevo(1978)对众多海洋生物遗传多样性研究后
指出, 许多海洋物种具有低水平的多态性, 特别是那
些生活在极地水域的种类杂合度偏低 , 这个结论在
其它的研究中得到了一定程度的支持(Carvalbo et al, 
1989; Perez et al, 1996)。 
3.2  曼氏无针乌贼野生与养殖后群体的分化 

曼氏无针乌贼 6 个群体间遗传距离最大值出现
在养殖群体和野生群体之间, 而养殖后的前 3代群体
间的遗传距离很小 , 接近于群体内个体间的遗传距
离, 第 4 代开始出现分化, 第 5 代养殖群体与前 4 代
间差异显著。野生与养殖比较, 人工养殖后群体遗传
多样性有所下降, 可能与人工养殖水体单一, 饵料生
物品种相同等有关。遗传多样性的减少很可能影响繁

殖和生长, 庄志猛(2001)对野生和养殖对虾群体进行
了遗传多样性研究 , 认为尽管来自野生亲本的子一
代养殖群体的遗传多样性改变不多 , 但人工累代繁
殖体系会导致后代基因库发生不良变化 , 从而引起
群体生长缓慢、抗逆性差等后果。童馨等(2009)采用
微卫星位点对凡纳滨对虾的海南 4个世代 7个养殖群
体的遗传多样性分析, 发现不同世代间遗传变异大, 
随着繁育世代的增加, 遗传多样性降低。 

Wright(1978)认为 FST在 0—0.05表示群体间遗传
分化微弱, 0.05—0.15表示群体遗传分化中等, 0.15—
0.25表示群体遗传分化较大, 当 FST大于 0.25时表示
遗传分化极大。遗传分化系数和显著性分析结果表明

曼氏无针乌贼 6 个群体差异主要来源于野生群体和
养殖群体之间, 以及第 5代野生群体和前 4代养殖群
体之间。乌贼 6个群体中两两比对的 FST值为 0.0188—
0.2436, 其中最大出现在野生群体和第 5 代养殖群体
之间。表明 6个群体间遗传分化已基本处于遗传分化
中等的范围内, 而野生群体和第 5代养殖群体之间已
接近中等分化的底线。将 6个群体看作一个总的群体, 
分子方差分析(AMOVA)结果表明, 总群体的遗传变
异中有 29.34%是由不同群体间的基因差异造成的。
而将养殖后的 5代群体作为一个总的群体, 养殖群体
内部有 19.38%是由群体间的差异造成的。 

综上所述 , 养殖后的曼氏无针乌贼群体相比野
生群体多样性指数有所降低 , 随着养殖时间的增长
养殖群体内部开始出现分化。因为养殖后群体伴随人

工选育过程会有近交几率增加、有效群体数不断减少

等情况发生 , 进而导致遗传变异程度降低和遗传多
样性相应减少。同时, 较短的生活史造成的瓶颈效应
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及缺乏随机漂变也是头足类遗传变异较低的主要原

因 , 但如果能够有效控制群体的选育仍然可以使其
健康发展 , 可借鉴中国对虾人工选育的研究结果在
选育过程中采取了一定的措施。首先, 留取了足够数
目的亲虾; 其次, 在收集虾卵时分批次进行而不是集
中采集因为虾类是高生殖力的生物 , 这样可以避免
由于产卵时间的不同步性而造成的实际有效亲本数

量太少 ; 另外 , 严格控制交尾 , 选留后代覆盖面广 , 
这些措施都有助于保持有效亲本数量 , 是育种过程
中避免近交衰退的有效手段(张天时等, 2005)。 

由于曼氏无针乌贼的养殖群体开始遗传分化 , 
而且头足类本身的遗传多样性水平偏低 , 在今后的
工作中要继续对其种群的遗传多样性进行检测 , 判
断各种人为和环境因素对其遗传多样性变化的影响。

建议养殖过程中一定要考虑引进曼氏无针乌贼的亲

本数量及其多样性, 采取隔离养殖保种, 避免近亲繁
殖, 进而有效控制曼氏无针乌贼的群体分化, 从而保
证曼氏无针乌贼养殖业的健康持续发展。 
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GENETIC DIVERSITY OF SEPIELLA MAINDRONI IN CULTURED AND NATURAL 
POPULATIONS 

SONG Wei-Wei1, 2,  WANG Chun-Lin1, 2 
(1. Faculty of Life Science and Biotechnology, Ningbo University, Ningbo, 315211;  

2. Key Laboratory of Applied Marine Biotechnology, Ministry of Education, Ningbo, 315211) 

Abstract    Genetic diversity of six Sepiella maindroni stocks (20 individuals from each stock) was investigated by us-
ing 24 random RAPD primers. A total of 119 RAPD bands ranging from 400bp to 2800bp were recorded with an average of 
4.96 bands gained per primer. The mean percentages of polymorphic loci of S. maindroni stocks range from 19 to 24, the 
proportion of polymorphic loci is 13.33% to 20.16% and the Shannon index range from 0.0768 to 0.1018. The mean value 
of D (heterozygote deficiency of excess) is negative, indicating the overall deficit in heterozygote for the six stocks. The 
genetic differentiation index FST values range from 0.0188 to 0.2436, and the most significantly diversity is between natu-
ral stock and the fifth generations of cultured stock. The results of genetic differentiation and significance analysis show 
that the most difference of diversity among the six stocks were from the diversity between the natural stock and cultured 
stocks. AMOVA results indicate that the genetic variation among stocks (29.34%) is lower than within (70.66%). If taking 
the five cultured stocks as a whole stock, the genetic variation among stocks (19.38%) is lower than within (80.62%). 
Therefore, the genetic difference between natural stock and cultured stocks has been obvious, and the diversity within the 
generations of cultured stocks tended to decrease especially in the fifth generation. 
Key words    Sepiella maindroni,  Population,  RAPD,  Genetic differentiation 


