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泥蚶人工选育群体的微卫星分析 
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摘要: 采用微卫星分子标记技术对人工选育的泥蚶(Tegillarca granosa)群体进行遗传多样性分析。结果

表明: 在 12 个标记位点中, 每个位点的等位基因数为 2~9 个, 观测杂合度平均范围 0.4195~0.4725, 期

望杂合度平均范围为 0.5700~0.6323。哈迪-温伯格平衡检验结果显示, 在 48 个群体-位点组合中有 32

个群体-位点组合显著偏离平衡。Shannon 遗传多样性指数为 1.0608~1.2242。群体间的遗传分化系数

Fst 值从 0.0347~0.4549, 平均值 0.1930; 基因流 Nm 值为 0.2996~6.9617, 平均值 2.3367; 群体近交系数

Fis 范围 0.0052~0.7135, 平均值 0.2468。结果表明, 连续的人工选育过程, 群体的遗传多样性仍然比较

高, 但选育过程对群体的遗传多样性和遗传分化有一定程度的影响。 

关键词: 泥蚶; 微卫星; 选育群体; 遗传多样性 

中图分类号: Q789    文献标识码: A      文章编号: 1000-3096(2015)04-0001-07 

doi: 10.11759/hykx20140624001 

泥蚶(Tegillarca granosa)属软体动物门(Mollusca)、

双壳纲(Bivalvia)、蚶目(Arcoida)、蚶科(Arcidae)动物, 

广泛分布于我国南北各沿海地区及韩国、越南、马

来西亚等, 为我国传统四大养殖经济贝类之一。因其

具有独特的风味及丰富的营养价值而深受人们喜

爱。20世纪 90年代初期, 浙江省海洋水产养殖研究

所等单位率先突破了泥蚶规模化生产性人工育苗技

术, 自此以后, 泥蚶养殖获得快速发展, 泥蚶养殖所

用苗种也绝大部分由人工苗种所替代[1]。浙江乐清湾

一带也成为国内最主要的泥蚶人工苗种产地。 

但近年来研究发现, 因长期以来生产性养殖的

泥蚶 , 主要通过人工育苗提供苗种 , 苗种繁育所用

亲贝均为人工养成, 经过多年自繁自养和亲贝的随

意选留 , 加剧了泥蚶的近交衰退 , 已不同程度地出

现了遗传多样性减低、杂合度下降、生长速度减缓、

抗逆性差、性状退化等问题 [2]。微卫星标记(simple 

sequence repeat, SSR), 具有多态性丰富、共显性遗

传、重复性好、操作分析简单等优点, 已被广泛用于

群体遗传多样性评价、遗传连锁图谱构建、分子标

记辅助育种等领域[3]。进行选育时, 因近交机率增加

和有效亲本数的减少, 可能导致选育群体的遗传多

样性下降, 进而引起选育群体的性状衰退[4], 虽然一

些研究报道了贝类养殖群体的遗传多样性与野生群

体相比未发生明显变化[5-8], 但贝类的苗种培育和群

体选育过程中, 常因亲本数量过少、雌雄比例不当、

亲本贡献不均、配子质量差异、配子竞争、人工选

优和选型交配等因素 , 引起有效群体数量的减少 , 

从而降低选育群体的遗传多样性[9-14]。 

目前国内对于贝类选育群体遗传多样性的分析

已有不少报道: 王庆志等[15]对长牡蛎人工选育群体

的微卫星分析; 王学颖等[16]对马氏珠母贝金黄壳色

系和基础群体遗传结构进行比较; 本研究利用微卫

星标记对泥蚶连续 3 代选育群体的遗传多样性进行

分析 , 与基础群体进行比较 , 考查随着选育代数的

进行群体各种遗传指数的变化规律, 为进一步优化

育种方案提供参考。  

1  材料与方法 

1.1  样本的采集 

本研究采集的泥蚶样品为经浙江省海洋水产养

殖研究所连续多年选育的 F3代, F4代, F5代速生群

体, 选育策略为群体内个体选择结合家系/亚群选择, 
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同时以最早保存的未经选育的基础群体作为对照

组。F3, F4, F5代个体均从群体中随机选取 65个, 于

–70℃冰箱中保存备用, 基础群体 35 个于 2007 年保

存在–70℃冰箱备用。 

1.2  DNA 提取 

采用常规的蛋白酶 K 消化, 酚-氯仿-异戊醇抽

提, 无水乙醇沉淀的方法提取基因组 DNA; 用琼脂

糖凝胶电泳检测后, 用紫外分光光度计检测 DNA纯

度与浓度, 选取电泳条带较亮且浓度较高的 DNA稀

释成统一浓度, 保存于 4℃冰箱中用于后续实验。 

1.3  PCR 扩增及产物检测 

从 39 对泥蚶微卫星引物中[17]筛选出 12 对作为

本研究使用的引物, 并对引物退火温度进行优化。引

物由上海生工公司合成, 其编号及序列见表 1。 

 
表 1  引物编号及序列 
Tab.1  Primer number and sequences 

引物名称 上游引物 下游引物 退火温度(℃)

2679-2 TGTTAATGTTTCAAGGATGATTC CTCTCTCTCTCTTGCACACAC 56 

2692 AGCACATTAGGGGAAATTAGT AACCACTCATAAATGTCATGC 49 

2712 CTTTGCCTGCATAATAAATGT CCATCATCTATTGGTCTTCAA 49 

3012-2 AGCATGTAGCTGACAGGATAA AAGGAATAATCAAAGGTCTGG 51 

3039 TCCGAACTATGAGGTCACTTA TACCCGTGCTTTTACATTTAC 50 

3048-1 AACGTGTATGCAGCTATCACT GATGTTTAAGATTTTGCCTGA 51 

3146 GTAGATTGCAATTGACAGAGG TATTTGCTTTCATCAACACCT 50 

3564 CATAGGTACAACTGCAGGATT AGGCACTGAAAAACGATACTT 50 

3672 CAAACCCTGAATGTATGGTAA CTCTGATGCACACAAGACATA 50 

3791 CAAGTTATCAATTTAGGCCTTC TGGAATGTGTGTTTCACTATG 51 

3831 ACTGACAACAGAAAACAGACAG GTTCTGATGATGTGCCAGTAT 59 

3873 AAAGTATTCCAGTCTGGTTCTG TGTTTAATTCTTGTGATGGGTA 51 

 
PCR反应体系为 15 µL, 包含 100 ng模板 DNA, 

1×PCR 缓冲液, 0.4UTaKaRa Taq DNA 聚合酶, 2.5 

mmol/L MgCl2, 0.25 mmol/L dNTP混合液, 上下游引

物各 0.7 µmol/L。PCR扩增条件为: 94℃ 预变性 5 min, 

然后 30个循环, 每个循环包括: 94℃ 30 S, 49~56℃

退火 30 S, 72℃延伸 45 S。PCR产物在 6%变性聚丙

烯酰胺凝胶上电泳, 50 bp DNA ladder (Takara)作为

Marker 检测产物位置, 硝酸银法染色, 条带结果由

人工读取、统计。 

1.4  数据统计与分析 

统计每个位点的等位基因数量(Observed num-

ber of allele, No), 用 Popgene 32(1.32)分析数据, 计

算有效等位基因数(Effective number of allele, Ne), 

Shannon 遗传多样性指数 (Shannon genetic ranged 

index, Rs), 近交系数(Wright's fixation index, Fis), 观

测杂合度(Observed heterozygosity, Ho), 期望杂合度

(Expected heterozygosity, He)以及哈迪-温伯格平衡

(Hardy-Weinberg equilibrium, HWE) 。 PIC_Calc 

0.6(http://www.bbioo.com/download/58-247-1.html)计

算多态信息含量(Polymorphism information content, 

PIC)。 

2  结果 

2.1  遗传多样性 

泥蚶基础群体和选育群体的遗传参数结果如表

2所示。12个位点均表现出多态性: 基础群体各位点

有效等位基因数 1.69~6.30个, 平均 3.16个; F3代为

1.52~3.88个, 平均 2.71个; F4代 1.15~4.75个, 平均

2.73个; F5代 1.57~5.17个, 平均 2.58个; 表明随着

群体选育的进行, 等位基因数总体呈现下降趋势。所

有群体 12个位点观测杂合度(Ho)均小于期望杂合度

(He)。观测杂合度平均范围为 0.4195~0.4725, 期望

杂合度平均范围为 0.5700~0.6323, 表明各位点有一

定程度的杂合子缺失。在 48 个群体-位点组合中有

32 个群体-位点组合显著偏离平衡(P<0.05), 约占总

数 66.67%。 Shannon 遗传多样性指数平均值为

1.06~1.22。各位点多态信息含量范围 0.1119~0.8209。 

2.2  遗传分化 

4 个群体间不同位点的遗传分化系数 Fst 值从

0.0347~0.4549, 平均值 0.1930, 相关文献认为遗传

分化程度比较大(处于 0.15~0.25 之间); 基因流 Nm

值为 0.2996~6.9617, 平均值 2.3367; 群体近交系数 
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表 2  泥蚶 4 个群体的遗传多样性分析 
Tab.2  Genetic variability analysis of 4 blood clam T.granosa populations  

 群体 
位点 

 F0 N=31 F3 N=60 F4 N=61 F5 N=60 

3039 有效等位基因数(Ne) 1.79 2.04 2.16 2.16 

 Shannon遗传指数(Rs) 0.72 0.82 0.87 0.89 

 观测杂合度(Ho) 0.2258 0.322 0.3279 0.3167 

 期望杂合度(He) 0.4428 0.5102 0.5374 0.5306 

 近交系数(Fis) 0.4900 0.3688 0.3898 0.4095 

 多态信息含量(PIC) 0.3693 0.4220 0.4521 0.4440 

 P 0.0075* 0.0031* 0.0024* 0.0172* 

3048-1 Ne 1.69 1.57 1.95 1.57 

 Rs 0.75 0.72 0.79 0.67 

 Ho 0.1935 0.1250 0.3279 0.3000 

 He 0.4095 0.3630 0.4880 0.3628 

 Fis 0.5273 0.6557 0.3282 0.1730 

 PIC 0.3652 0.3387 0.3974 0.3336 

 P 0.0046* 0.0000* 0.0263* 0.0202* 

3831 Ne 1.70 2.80 1.15 1.89 

 Rs 0.60 1.24 0.25 0.95 

 Ho 0.0385 0.8644 0.0000 0.4286 

 He 0.4105 0.6428 0.1271 0.4700 

 Fis 0.9063 –0.3448 1.0000 0.0882 

 PIC 0.3263 0.5916 0.1119 0.4372 

 P 0.0000* 0.0000* 0.0000* 0.0000* 

3873 Ne 2.58 2.92 2.59 2.62 

 Rs 1.14 1.19 1.08 1.21 

 Ho 0.5667 0.5085 0.5082 0.6833 

 He 0.6128 0.6574 0.6138 0.6179 

 Fis 0.0752 0.2266 0.1721 –0.1059 

 PIC 0.5466 0.5967 0.5403 0.5767 

 P 0.7856 0.0170* 0.2094 0.1675 

3146 Ne 4.39 3.52 3.75 2.55 

 Rs 1.66 1.34 1.66 1.17 

 Ho 0.6000 0.5952 0.5333 0.4500 

 He 0.7722 0.7160 0.7331 0.6078 

 Fis 0.2230 0.1686 0.2725 0.2596 

 PIC 0.7413 0.6623 0.7069 0.5519 

 P 0.0017* 0.4706 0.0021* 0.0002* 

2679-2 Ne 3.11 3.88 4.04 3.19 

 Rs 1.20 1.45 1.47 1.25 

 Ho 0.2069 0.3036 0.1167 0.1923 

 He 0.6784 0.742 0.7526 0.6868 

 Fis 0.6950 0.5909 0.8450 0.7200 

 PIC 0.6134 0.6992 0.7109 0.6314 

 P 0.0000* 0.0000* 0.0000* 0.0000* 
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续表 

 群体 
位点 

 F0 N=31 F3 N=60 F4 N=61 F5 N=60 

3564 Ne 3.18 2.91 2.75 1.94 

 Rs 1.2 1.08 1.18 0.73 

 Ho 0.8387 0.7500 0.7213 0.1379 

 He 0.6852 0.6562 0.636 0.4834 

 Fis –0.2240 –0.1429 –0.1342 0.7146 

 PIC 0.6197 0.5815 0.5795 0.3820 

 P 0.2391 0.2091 0.2328 0.0000* 

3672 Ne 2.40 2.53 2.31 2.42 

 Rs 1.12 1.07 1.25 1.11 

 Ho 0.4516 0.3750 0.5246 0.3833 

 He 0.5827 0.6044 0.5679 0.5861 

 Fis 0.2250 0.3796 0.0762 0.3460 

 PIC 0.5373 0.5314 0.5403 0.5392 

 P 0.0020* 0.0000* 0.7660 0.0049* 

3791 Ne 6.30 3.74 4.75 5.17 

 Rs 1.89 1.44 1.67 1.75 

 Ho 0.7931 0.6667 0.8197 0.7833 

 He 0.8413 0.7325 0.7896 0.8065 

 Fis 0.0572 0.0899 –0.0381 0.0288 

 PIC 0.8209 0.6891 0.7606 0.7788 

 P 0.5508 0.4268 0.2324 0.0009* 

3012-2 Ne 3.10 1.52 1.57 2.23 

 Rs 1.49 0.67 0.76 0.92 

 Ho 0.4138 0.1538 0.3111 0.50 

 He 0.6772 0.3423 0.3620 0.5513 

 Fis 0.3889 0.5505 0.1405 0.0930 

 PIC 0.6459 0.3156 0.3423 0.4799 

 P 0.0003* 0.0000* 0.0032* 0.1548 

2712 Ne 4.09 2.65 3.58 3.57 

 Rs 1.49 1.03 1.33 1.33 

 Ho 0.7419 0.4737 0.4815 0.6500 

 He 0.7555 0.6231 0.7203 0.7201 

 Fis 0.0179 0.2398 0.3316 0.0974 

 PIC 0.7147 0.5440 0.6703 0.6704 

 P 0.0804 0.0245* 0.0001* 0.2748 

2692 Ne 3.56 2.40 2.21 1.71 
 Rs 1.43 0.98 0.92 0.75 
 Ho 0.6000 0.4464 0.3621 0.5167 
 He 0.7194 0.5831 0.5477 0.4165 
 Fis 0.1660 0.2343 0.3389 –0.2404 
 PIC 0.6692 0.5153 0.4811 0.3792 
 P 0.1324 0.0030* 0.0009* 0.0717 

平均值 Ne 3.16 2.71 2.73 2.58 

 Rs 1.22 1.09 1.10 1.06 
 Ho 0.4725 0.4654 0.4195 0.4452 
 He 0.6323 0.5978 0.5730 0.5700 
 Fis 0.2957 0.2514 0.3102 0.2153 
 PIC 0.5808 0.5406 0.5251 0.5170 
 P 0.1504 0.0962 0.1230 0.0594 

注: 哈迪-温伯格平衡偏离水平: *P<0.05 
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表 3  4 个泥蚶群体的基因分化与基因流 
Tab.3  Gene differentiation and gene flow of 4 blood clam T.granosa populations 

位点 样本数 Fis Fit Fst Nm 

3039 422 0.4116 0.5020 0.1536 1.3777 

3048-1 416 0.4170 0.5886 0.2944 0.5993 

3831 370 0.1932 0.5602 0.4549 0.2996 

3873 420 0.0940 0.2543 0.1769 1.1634 

3146 384 0.2299 0.3402 0.1432 1.4961 

2679-2 394 0.7135 0.7234 0.0347 6.9617 

3564 420 0.0052 0.0792 0.0744 3.1111 

3672 416 0.2591 0.4542 0.2634 0.6993 

3791 414 0.0338 0.0719 0.0394 6.0925 

3012-2 372 0.2866 0.5605 0.3839 0.4011 

2712 404 0.1674 0.2064 0.0468 5.0926 

2692 408 0.1507 0.3638 0.2509 0.7462 

Mean 403 0.2468 0.4264 0.1930 2.3367 

注: 基因流估计值=0.25(1–Fst)/Fst 

  
Fis范围 0.0052~0.7135, 平均值 0.2468, 表明群体的

近交程度较高。 

3  讨论 

遗传育种、保护种质资源等相关工作能顺利开

展的前提和基础是维持群体的遗传多样性, 群体遗

传多样性的高低与其适应能力、生存能力和进化潜

力密切相关。遗传多样性降低可导致其适应能力降

低、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[18]。因此, 为了保证选育工作的顺利进行

并获得高质量的选育新品种, 保持群体的遗传多样

性是非常重要的。 

3.1  泥蚶群体的遗传多样性分析 

多态信息含量、等位基因数、遗传多样性指数

都是体现群体遗传多样性的量度参数。文献中认为

PIC>0.5 时为高度多态性位点,  0.25<PIC<0.5 时为

中度多态性位点, PIC<0.25时为低度多态性位点[19]。

本研究 48 个多态性位点中只有一个为低度多态性

(0.1119), 16个为中度多态性位点, 31个为高度多态

性。表明群体遗传多态性还处于相对较高的水平。

刘博等[20]利用微卫星分析分析了缢蛏四个不同地区

野生群体的遗传多样性, 得到的 PIC 值在 0.46~0.50

之间 , 数据相对比较恒定 , 产生这种结果的原因可

能是由于养殖群体经过连续筛选, 对群体遗传多样

性产生一定的影响。 

Shannon遗传多样性指数(Rs)在 3个选育群体中

的变化不大 , 而与基础群体相比较略有下降 , 在王

庆志[15]对长牡蛎的报道中的数据比较发现结果是相

似的。说明随着选育的进行, 遗传多样性指数趋于稳

定。3代连续选育的群体平均有效等位基因数与基础

群体相比有所下降 , 但选育群体之间变化不大 , 基

本稳定。12个位点 PIC平均值: F3、F4、F5代分别

为 0.5406、0.5251、0.5170; 基础群体 PIC平均值为

0.5808。以上结果表明与基础群体相比较, 选育的遗

传多样性虽有一定程度的下降, 但是随着选育的进

行, 群体多样性各指标趋于稳定。 

3.2  泥蚶群体遗传分化分析 

遗传分化指数(Fst)反映群体间遗传分化程度的

重要参数。从本研究的结果来看: 4个群体中 12个位

点的 Fst值范围 0.0347~0.4549, 平均值为 0.1930。表

明有 19.3%的变异是由群体分化导致的, 而 80.7%的

变异来源于群体内, 群体间的遗传变异程度处于一

般水平。Wright[21]认为, 基因流 Nm大于 1时, 能够

发挥其均质化作用, 从而抑制由遗传漂变引起的群

体间分化。而在本研究中, 12个位点中有 8个位点的

Nm 值大于 1, 说明群体间的交流程度比较高。马春

艳等[22]对凡纳滨对虾引进群体和 2 个养殖群体遗传

变异的微卫星分析中得到的 Fst 值为 0.0500~0.1657, 

王学颖等[16]对马氏珠母贝金黄壳色系 F3和基础群体

遗传结构比较研究中得到的 Fst 值范围为 0.0031~ 

0.1478, 李云霞等 [23]对刺参群体遗传结构分析及与

经济性状的相关性研究中的 Fst 值为 0.0130~0.1805, 
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汤健等[24]对马氏珠母贝家系遗传结构的微卫星分析

中的 Fst 值 0.0375~0.2733, 这些结果都比本研究的

结果要低, 产生此差异的原因可能是由于引物设计

的不同产生结果差异 , 由于引物定位的位置不同 , 

生物群体在该位置发生不同变异。 

本研究结果表明, 在经过连续的人工选育过程, 

对群体的遗传多样性与基础群体相比有一定程度的

降低, 但仍处于较高水平。这与我们育种选取的方式

有关: 因为采用群体选育方式确保了有效繁育群体

数量所以遗传多样性下降较慢, 但针对某个性状选

育的进展较慢 , 若采用家系选育方式 , 虽然就某个

性状而言选育进展较快, 但遗传多样性也下降较快。

因此 , 我们采用群体选育结合家系选择的方式 , 虽

然有一定程度的下降, 但下降程度不显著。从研究的

结果来看, 经连续选育的泥蚶群体遗传分化程度还

比较低, 并且其遗传多样性和遗传分化程度逐渐趋

于稳定。所以, 泥蚶育种仍有非常大的潜力进行优良

性状的筛选。但今后应避免近交繁殖对选育群体的

优良性状产生的不良影响, 确保泥蚶育种工作的持

续健康进行。 
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Abstract: In this paper, microsatellites DNA technique was used to examine the genetic variability of selective bred 

blood clam (Tegillarca granosa) populations. The results indicated that among the 12 microsatellites, the number of 

alleles per loci was 2 to 9. The range of the average observed heterozygosities (Ho) of these populations was 

0.4195~0.4749, and the range of the average expected heterozygosities (Ho) of these populations was 

0.5700~0.6323. Among the 48 population-locus cases, 47 cases were deviated from Hardy-Weinberg equilibrium 

(P<0.05). The shannon genetic variability index ranged from 1.0608 to 1.2242. The Fst value was from 0.0347 to 

0.4549 with a mean value of 0.1930. The gene flow value (Nm) ranged from 0.2996 to 6.9617 with a mean value of 

2.3367. The Fis value ranged from 0.0052 to 0.7135 with a mean value of 0.2468. The statistic analysis demon-

strated that the genetic variability of populations is still in high level after a successive selective breeding, but this 

process has certain effect on genetic variability and differentiation of the populations. 
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