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摘要：为探讨近三十年来我国皱纹盘鲍养殖模式对群体遗传结构产生的影响，利用线粒体
细胞色素 C氧化酶亚基 (COⅠ)基因和细胞色素 b (Cytb)基因分析了定殖漳州的群体、大
连培育蓬莱越冬群体、荣成培育福建越冬群体及长山列岛 (砣矶岛、大钦岛、南隍城岛)皱
纹盘鲍群体的遗传多样性与群体遗传结构。结果显示，在 259个个体 730 bp的 COⅠ序列
片段中检测到 48个变异位点和 30个单倍型，6个群体的单倍型多样性为 0.586~0.897，核
苷酸多样性为 0.005 6~0.008 1。259个个体 730 bp的 Cytb 序列片段中检测到 59个变异位点
和 32个单倍型，6个群体的单倍型多样性为 0.605~0.909，核苷酸多样性为 0.007 7~0.012 0。
基于 COⅠ和 Cytb 基因的群体间 Fst值以及 AMOVA结果表明，绝大部分群体之间存在显
著的遗传分化，并且遗传变异主要来源于群体内。现行的皱纹盘鲍北鲍南养模式加强了不
同群体之间的基因交流，使不同遗传背景的种群二次接触，导致皱纹盘鲍 6个群体均具有
较高的单倍型多样性和核苷酸多样性；而各养殖群体中的不同选育条件则可能是造成显著
遗传分化的重要原因。本研究对分属南北沿海的 6个皱纹盘鲍群体的遗传评估将为我国皱
纹盘鲍资源的合理利用以及养殖模式对遗传结构的影响提供科学依据。
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皱纹盘鲍 (Haliotis  discus  hannai)属腹足纲

(Gastropoda)前鳃亚纲 (Prosobranchia)原始腹足目

(Archaeogastropoda)鲍 科 (Haliotidae)鲍 属 (Hali-
otis)，自然分布于朝鲜半岛、日本北部以及我国

山东半岛、辽东半岛沿海[1-2]，属于北方冷水物种。

皱纹盘鲍具有很高的经济价值与营养价值，有“海
洋软黄金”之称，是我国一种重要的水产养殖贝类。

在 20世纪 50年代，我国皱纹盘鲍的捕捞量

超 100 t，捕捞量过大使得自然资源遭受严重破坏，

至 70年代捕捞量仅有 20~30 t。为恢复皱纹盘鲍

资源，其人工繁殖、育苗、增殖放流试验也随之

展开[3-4]，并取得突破性进展，至 20世纪 90年代，

我国开展了皱纹盘鲍“南北接力”的养殖试验，将

北方培育的皱纹盘鲍苗种于 11月运输至福建海区
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养殖，到次年 5月再运回北方养殖，成功避免了

皱纹盘鲍稚鲍在北方寒冷的冬季因水温过低生长

缓慢、死亡率高和在南方水域夏季温度过高导致

大量死亡的风险。20世纪 90年代后期到 2010年，

皱纹盘鲍种群杂交技术的突破及应用推动了我国

皱纹盘鲍养殖产业重心南移至福建省，“北鲍南养”
使得皱纹盘鲍人工养殖产业得到迅速发展 [3]，也

成为我国鲍鱼养殖的主要品种。

人工养殖与选育的进程会在一定程度上影响

物种遗传多样性水平，或改变其原有的遗传结构，

甚至使群体发生显著的遗传分化。张国范等 [5] 利

用皱纹盘鲍中国群体和日本野生群体进行单自交

与单正反杂交获得了 4个 F1 家系，通过 RAPD分

析发现两个杂交组合家系的杂合度均高于自交组

合，推测杂交产生杂种优势，使其遗传多样性水

平有所提高。高祥刚等 [6] 采用 AFLP标记技术对

国内雌性皱纹盘鲍与日本野生雄性皱纹盘鲍杂交

的 F1 群体遗传结构进行了研究，发现其遗传多样

性水平显著高于日本野生群体，认为群体间的杂

交可以有效提高遗传多样性。李莉等 [7] 通过微卫

星标记分析发现，皱纹盘鲍养殖群体遗传多样性

低于野生群体，但仍处于较高水平，认为选用野

生皱纹盘鲍个体与遗传距离较大的个体作为亲本，

可避免因近亲交配而导致的遗传多样性下降。Li
等 [8] 利用 7个微卫星标记，同样发现养殖群体的

遗传多样性显著低于野生群体，且各群体之间发

生显著的遗传分化，认为亲鲍数量少且雄雌性

别比例低是造成养殖群体遗传变异显著减少的

原因。

微卫星标记技术具有特异性 PCR扩增、多态

性丰富、突变量高、遵循孟德尔共显性遗传等特

点 [9]，因此近年来我国研究人员主要采用微卫星

标记的方法来研究皱纹盘鲍群体遗传多样性[10-12]，

但开发新的微卫星标记存在工作繁琐、费时、成

本高等缺点 [9]。而目前国内尚未见有基于线粒体

DNA标记手段研究皱纹盘鲍群体遗传结构和遗传

多样性比较详尽的相关报道。线粒体DNA (mtDNA)
具有母系遗传、进化速率快、分子简单、几乎不

发生重组等特点，已被广泛应用于群体遗传学、

生物系统发育研究 [9, 13-14]。其中 mtDNA细胞色素

C氧化酶亚基 (COⅠ)基因和细胞色素 b (Cytb)基
因进化速率适中，适合种群水平基因差异检测，

是研究群体遗传结构、遗传多样性的理想标记[15-18]。

本研究采集了我国南北沿海 6个皱纹盘鲍群体样

本，基于 COⅠ、Cytb 基因序列分析了各群体皱

纹盘鲍的遗传结构与遗传多样性，为评估我国皱

纹盘鲍遗传资源以及研究养殖模式对遗传结构的

影响提供了科学依据。

 1    材料与方法

 1.1    样品采集

6个群体的皱纹盘鲍分别于 2020年 8月—
2021年 3月取自福建漳州 (ZZ)、辽宁大连 (DL)、
山东荣成 (RC)及长山列岛的南隍城岛 (NH)、砣

矶岛 (TJ)、大钦岛 (DQ)。其中 ZZ群体为洋下群

体，长期定殖于漳州，属累代养殖群体；DL群体

为大连繁育至蓬莱越冬群体，属非累代养殖群体；

RC群体为养殖公司繁育群体，属累代养殖群体；

NH群体为累代养殖群体；TJ群体养殖方式为吊

笼养殖，成长到一定规格后即全部售出，属非累

代养殖群体；DQ群体为野生群体，6个皱纹盘鲍

群体采样信息见表 1。活体鲍采集至实验室解剖，

取肌肉组织液氮速冻后置于−80 °C超低温冰箱保

表 1    皱纹盘鲍采样信息

Tab. 1    Sampling information of H. discus hannai

群体　　
population　　

经度(E)
longitude

纬度(N)
latitude

采样日期
sampling date

样本数/只
number of samples

ZZ 117°51′57.72″ 24°7′58.81″ 2020-11-06 45

DL 121°31′19.00″ 38°52′26.43″ 2020-08-23 50

RC 122°33′37.27″ 37°8′40.55″ 2020-11-04 39

TJ 120°45′42.87″ 38°9′29.19″ 2020-08-23 50

DQ 120°50′5.05″ 38°17′54.60″ 2021-03-13 39

NH 120°54′51.41″ 38°20′59.71″ 2020-08-23 36

注：ZZ.漳州，DL. 大连，RC. 荣成，TJ. 砣矶岛，DQ. 大钦岛，NH. 南隍城岛，下同。
Notes: ZZ. Zhangzhou, DL. Dalian, RC. Rongcheng, TJ. Tuoji Island, DQ. Daqin Island, NH. Nanhuangcheng Island, the same below.
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存备用。本实验严格按照中国水产科学研究院实

验动物的护理和使用指南开展。

 1.2    DNA提取、PCR扩增与测序

取皱纹盘鲍肌肉组织，采用酚-氯仿抽提法进

行 DNA提取。提取完毕后以 1.5%琼脂糖凝胶电

泳检测、Gene finder染色，成像系统观察与拍照，

并利用 NanoDrop  Lite超微量分光光度计测量

DNA的浓度与纯度。取质量较好的 DNA部分稀

释至 50 ng/μL，置于−80 °C超低温冰箱保存备用。

根据皱纹盘鲍线粒体基因序列 (登录号：

EU595789.1)， 利 用 Primer  3软 件 进 行 COⅠ 、

Cytb 基因引物设计并交由北京擎科生物科技股份

有限公司青岛分公司进行测序分析。引物序列分

别为 COⅠ-F：(5′-TTCTGACTCCTCCCACCATC-
3 ′)；COⅠ-R:(5 ′-GCGAATACGGCTCCTATTGA-
3 ′)；Cytb-F： (5 ′-CGTGAATTATGGGTGGCTCT-
3′)；Cytb-R：(5′-AGTAAACACACGCCCAATCC-
3′)。PCR反应体系：2×Taq Plus Master Mix Ⅱ 25
μL，正反引物各 2 μL，DNA模板浓度 50 ng/μL，
取 1 μL，补充 ddH2O至总体积为 50 μL。PCR反

应程序：95 °C预变性 3 min，30个循环，每个循

环包括 95 °C变性 15 s、58 °C退火 20 s、72 °C延

伸 1 min，最后彻底延伸 5 min。扩增产物经 1.5%
琼脂糖凝胶电泳检测，成像系统观察、拍照，选

择具有单一明亮条带的 PCR产物原液，交由北京

擎科生物科技股份有限公司青岛分公司纯化、测通。

 1.3    数据分析

所有序列均用 Chromas 2.33软件观察峰图、

校对数据，将有杂峰、双峰的样品重新测序。利

用 Bioedit 7.0.5软件对所有序列进行序列比对、剪

切。利用 DNAsp 5.10软件[19] 计算核苷酸变异位点、

单 倍 型 数 、 各 群 体 单 倍 型 多 样 性 (haplotype
diversity，Hd)、核苷酸多样性 (nucleotide diversity，
π)、平均核苷酸差异指数 k (mean pairwise differ-
ence)等遗传多样性参数。利用 MEGA 6.06[20] 以红

鲍 (H. rufescens)、新西兰鲍 (H. iris)为外类群，通

过邻接法 (Neighbor-joining，NJ)构建皱纹盘鲍各

单倍型的系统发育树。利用 Arlequin 3.5软件[21] 进

行 AMOVA[22] 方差分析，分析皱纹盘鲍群体间遗

传变异情况，采用分化固定指数 (Fst)以 1 000次

重抽样检验方法来评估两两群体间的遗传分化程

度。利用 Popart 1.7软件[23] 构建单倍型网络图。

 2    结果

 2.1    COⅠ基因序列结果分析与遗传多样性

PCR产物经纯化、测序、序列比对、剪切后

得到 730 bp COⅠ基因部分序列。基于研究的 6个

群体 259个个体的 COⅠ基因序列中，发现碱基 A、

T、 C、 G比 例 为 28.56%、 31.05%、 23.60%、

16.79%。A+T碱基含量为 59.61%，C+G碱基含

量 40.39%，具有明显的 A+T碱基偏倚性。此外，

共发现 48个变异位点，碱基变异比例为 6.6%。

其中单一信息位点 13个，简约信息位点 35个。

变异类型均为转换，无碱基的颠换、插入与缺失。

在 259个个体中，共定义了 30种单倍型，其

中优势单倍型为 Hap2、Hap3，分别占个体总数

的 17.4%、33.2%。Hap2、Hap3、Hap6为 6个群

体共有单倍型，Hap8、Hap11为 DL群体特有单

倍型，Hap15为 ZZ群体特有单倍型，Hap17~19
为 NH特有单倍型，Hap20、Hap21为 DQ特有单

倍型，Hap25~30为 TJ群体特有单倍型。TJ群体

的单倍型种类最多 (18个)，RC群体的单倍型种

类最少 (6个)。以红鲍、新西兰鲍为外类群和所有

检测的单倍型构建的 NJ系统发育树见图 1，结果

显示，两外群的基因分布在 NJ树的最末端，30
个单倍型广泛分散在 NJ树的各个分支，仅砣矶岛

群体的单倍型 Hap25独立为一支，可以明显看出

单倍型与地理群体间不存在明确的对应关系。构

建的单倍型网络图见图 2，其与 NJ发育树呈现了

相同的结果，但在图中可以明显看出，不同单倍

型之间具有显著的碱基差异。

皱纹盘鲍 6个群体 COⅠ基因的遗传多样性

参数见表 2，6个群体总体的 Hd (0.586~0.897)、π
(0.005 6~0.008 1)处于较高水平，其中 TJ群体的 Hd

(0.897±0.028)与 π (0.008 1±0.000 8)均为最高，NH
群体的 Hd (0.586±0.093)最低，DL群体 π (0.005 6±
0.000 6)最低，总体呈现高单倍型多样性与高核苷

酸多样性的特征。

群体间分化指数 Fst 值见表 3，大部分群体间

的分化指数达到了显著性水平 (P<0.05)，仅 DL
与 TJ群体、DQ与 NH群体之间的 Fst 未达到显著

性水平 (P>0.05)，表明绝大多数群体间均存在遗

传分化。RC群体与其余 5个群体的分化指数范围

为 0.166 5~0.316 7；均达到高程度遗传分化，ZZ
与 TJ之外的 4群体为中等程度及以上遗传分化

(Fst：0.055 6~0.203 9)，其余群体两两间的遗传分
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化均为低度分化 (Fst<0.05)。
由 AMOVA分析可知，将 6个群体均归为一

个组群进行分析时，群体间的遗传变异占总变异

的 12.05%，群体内的遗传变异占总变异的 87.95%，

表明遗传变异主要来源于群体内，并且群体间遗

传分化达到极显著水平 (Fst=0.120 5，P<0.01) (表 4)。

 2.2    Cytb基因序列结果分析与遗传多样性

经序列比对、剪切后同样得到 730  bp的

Cytb 基因部分序列。6个群体皱纹盘鲍的 A、T、
C、G组成比例分别为 20.27%、40.2%、16.95%、

22.58%。A+T出现频率为 60.47%，C+G的出现频

率为 39.53%。同 COⅠ基因类似，表现出明显的

A+T碱基偏向性。共发现 59个变异位点，其中单

一信息位点 21个，简约信息化位点 38个。变异

类型均为转换，无碱基的颠换、插入与缺失。

皱纹盘鲍 259个个体中，共检测到了 32个单

倍型。其中优势单倍型为 Hap2、Hap3，并为 6个

群体共有，出现频率分别为 16.21%、33.20%，单

倍型 Hap9、Hap12仅在 DL群体出现过 1次，

Hap17~22仅在 NH群体出现过 1次，Hap23仅在

DQ群体出现过 1次，Hap27~32仅在 TJ群体出现

了 1次。其中 TJ群体拥有最多的单倍型 (19个)，
RC群体拥有最少的单倍型 (7个)。基于 Cytb 基因

以红鲍、新西兰鲍为外类群和所有检测的单倍型

构建的 NJ系统发育树见图 3，构建的单倍型网络

图见图 4，结果与基于 COⅠ基因构建的 NJ树、

单倍型网络图基本一致。

基于 6个皱纹盘鲍 Cytb 基因序列分析得到的

遗传多样性参数见表 5， 6个群体总体的 Hd
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图 1    皱纹盘鲍 COⅠ基因序列构建的 NJ进化树及在 6个群体中的分布

Fig. 1    Neighbor-joining phylogenetic tree of COⅠ haplotypes and their distribution in
6 populations of H. discus hannai
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(0.605~0.909)和 π (0.007 7~0.012 0)均处于较高水

平。其中 TJ群体 Hd、π 参数为 6个群体中最高，

分别为 0.909±0.028、0.012 0±0.001 0，RC群体的

Hd 最低 (0.605±0.084)，DL群体的 π 最低 (0.007 7
±0.000 9)。与 COⅠ基因序列分析结果一致，总体

呈现出高单倍型多样性与高核苷酸多样性的特征。

表 2    基于 COⅠ基因序列皱纹盘鲍 6个群体的遗传多样性指数

Tab. 2    Genetic diversity indices of six populations in H. discus hannai based on COⅠ gene sequence

群体
population

样品数/只
number of
samples

单倍型数
number of
haplotypes

单倍型多样性(Hd)
haplotype
diversity

核苷酸多样性(π)
nucleotide
diversity

平均核苷酸差异指数(k)
mean pairwise
difference

DL 50 11 0.728±0.047 0.005 6±0.000 6 4.049

ZZ 45 12 0.841±0.042 0.007 8±0.000 8 5.669

NH 36 9 0.586±0.093 0.005 7±0.001 1 4.130

DQ 39 11 0.703±0.069 0.006 6±0.000 8 4.850

RC 39 6 0.603±0.084 0.006 1±0.000 9 4.416

TJ 50 18 0.897±0.028 0.008 1±0.000 8 5.887

表 3    基于 COⅠ基因皱纹盘鲍 6个群体间的分化指数 Fst

Tab. 3    The Fst value in six populations of H. discus hannai based on COⅠ gene sequence

群体　　
population　　 DL ZZ NH DQ RC TJ

DL

ZZ 0.055 6*

NH 0.043 4* 0.152 2**

DQ 0.051 1* 0.124 5** −0.011 1

RC 0.281 7** 0.203 9** 0.316 7** 0.279 4**

TJ 0.017 1 0.034 6** 0.045 1** 0.026 4* 0.166 5**

注：“*”表示Fst达到显著水平(P<0.05), “**”表示 Fst达到极显著水平(P<0.01)，下同。
Notes: “*” indicates the Fst reaches significant level at P<0.05; “**” indicates the Fst reaches significant level at P<0.01, the same below.
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图 2    皱纹盘鲍线粒体 COⅠ基因单倍型网络图

Fig. 2    Network diagram of COⅠ haplotypes in H. discus hannai
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由群体间的分化指数 Fst 值可知，除了 DL
与 NH、DQ，DQ与 NH、TJ群体间的遗传分化未

达到显著水平之外 (P>0.05)，其余群体间的遗传

分化均达到了显著水平 (P<0.05) (表 6)。RC与其

他群体 (除 TJ群体外)间的分化指数范围为 0.303 0~
0.382 5，均达到了极高程度遗传分化。ZZ与 NH
群体、  RC与 TJ群体的分化指数分别为 0.178 4、
0.171 6，达到了高程度遗传分化。ZZ与 DL、NH，

TJ与 NH群体的分化指数范围为 0.063 1~0.132 3，
达到中等的遗传分化程度，其余各群体间均为低

程度遗传分化。

AMOVA分析结果见表 7，同 COⅠ基因分析，

将 6个群体的皱纹盘鲍列为同一组群进行分析时，

群体间遗传变异占总变异的 14.89%，群体内的遗

传变异占总变异的 85.11%。结果表明主要的遗传

变异来自于群体内，群体间的遗传分化达到极显

表 4    基于 COⅠ基因序列皱纹盘鲍 6个群体分子变异分析 (AMOVA)

Tab. 4    Analysis of molecular variance (AMOVA) of all 6 populations of H. discus hannai based on COⅠ gene sequence

变异来源
source of variation

自由度
df

平方和
sum of squares

变异组分
variance component

变异百分比/%
percentage of variation

固定指数
fixation index

群体间　among populations 5 84.03 0.334 12.05

群体内　within populations 253 616.46 2.437 87.95

总计　total 258 700.49 2.771 0.120 5
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图 3    皱纹盘鲍 Cytb基因序列构建的 NJ系统树及在 6个群体中的分布

Fig. 3    Neighbor-joining phylogenetic tree of Cytb haplotypes and their distribution in 6 populations of H. discus hannai
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著水平 (Fst=0.148 9，P<0.01)。

 3    讨论

 3.1    6个皱纹盘鲍群体遗传多样性

物种的遗传多样性是生物多样性的重要组成

部分，是物种生存和发展的前提，丰富的遗传多

样性有助于提升其适应环境变化的能力与进化潜

力[24]。单倍型多样性指数与核苷酸多样性指数越

高，代表物种的遗传多样性越丰富。本研究基于

Cytb 基因序列分析得到的遗传多样性参数较

COⅠ基因高，认为这是由于 Cytb 进化速率较快

所导致，这与柔鱼 (Ommastrephes bartramii)[15]、波

纹唇鱼 (Cheilinus undulatus)[25]、北方磷虾 (Megany-
ctiphanes norvegica)[26] 等研究的结果一致。6个群

体皱纹盘鲍具有高单倍型多样性与高核苷酸多样

性的特征，Grant等 [27] 认为这是因为群体由大而

稳定的种群构成，并拥有较长进化历史或者是不

同遗传背景的种群二次接触造成的，本研究认为

主要由以下 2个原因导致：①皱纹盘鲍喜生活在

表 5    基于 Cytb基因序列皱纹盘鲍 6个群体的遗传多样性指数

Tab. 5    Genetic diversity indices in six populations of H. discus hannai based on Cytb gene sequence

群体
population

样品数/只
number of
samples

单倍型数
number of haplotypes

单倍型多样性(Hd)
haplotype
diversity

核苷酸多样性(π)
nucleotide
diversity

平均核苷酸差异指数(k)
mean pairwise
difference

DL 50 12 0.748±0.049 0.007 7±0.000 9 5.612

ZZ 45 11 0.826±0.045 0.009 4±0.001 2 6.889

NH 36 11 0.625±0.092 0.007 8±0.001 4 5.663

DQ 39 10 0.676±0.072 0.009 4±0.001 6.839

RC 39 7 0.605±0.084 0.008 7±0.001 6.340

TJ 50 19 0.909±0.028 0.012 0±0.001 8.729

表 6    基于 Cytb基因序列皱纹盘鲍 6个群体间的分化指数 Fst

Tab. 6    The Fst value of six populations in H. discus hannai based on Cytb gene sequence

群体
population DL ZZ NH DQ RC TJ

DL

ZZ 0.063 1*

NH 0.033 2 0.178 4**

DQ 0.033 2 0.132 3** −0.001 5

RC 0.352 4** 0.303 0** 0.382 5** 0.306 6**

TJ 0.033 5* 0.044 6* 0.073 4** 0.028 2 0.171 6**
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图 4    皱纹盘鲍线粒体 Cytb基因单倍型网络图

Fig. 4    Network diagram of Cytb haplotypes in H. discus hannai
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水质清澈、水流畅通、富含海藻的几米至几十米

深的岩礁上，其活动能力较弱，难以凭自身的移

动能力与其他地域较远的种群进行基因交流。而

近三十年来的皱纹盘鲍养殖模式已经发生巨大改

变，从早期的“南北接力养殖”到现在的“北鲍南

养”，皱纹盘鲍人工养殖的重心已经移至南方，这

些养殖模式都加强了皱纹盘鲍不同群体间的基因

交流，使各群体的遗传多样性指数都处于较高水

平。②皱纹盘鲍北鲍南移养殖的成功，进一步提

升了其环境适应能力，另外皱纹盘鲍性成熟年龄

相对较短 (3年)，这些特性可能对群体的快速生长、

新变异的保存、维持自身的高单倍型多样性具有

一定作用[28]。因此，大规模的北鲍南养对我国皱

纹盘鲍的遗传结构起到优化调整的作用，使该物

种遗传多样性指数提高，相应的适应能力也得到

充分锻炼，这对种质资源的开发利用具有积极的

意义。

通常情况下，野生群体的群体遗传多样性指

数会高于养殖群体，而 DQ作为野生群体，其遗

传多样性指数比个别养殖群体低。前人在利用

RAPD、AFLP标记技术进行相关研究时，也出现

了养殖群体遗传多样性高于野生群体的情况，推

测是由于两个在遗传上有一定隔离的群体经过杂

交之后获得了杂种优势，使其后代群体的遗传多

样性升高[5-6]。在同属于累代养殖的群体中，NH、

RC群体的单倍型多样性与核苷酸多样性都相对较

低，推测这两个累代养殖群体均发生了近交衰退，

使遗传多样性呈下降趋势，但是 ZZ群体却仍保

持着相对较高的遗传多样性，对于这种现象，后

续还需以现有的群体样本通过其他标记方法获得

更多的遗传数据，以作进一步的遗传分析。

 3.2    群体遗传结构与遗传分化

由 COⅠ、Cytb 基因的群体间 Fst 值、AMOVA
分析结果，发现大部分群体间存在显著遗传分化

现象。由单倍型网络图可知，单倍型之间存在较

大的碱基差异，是使得 Fst 和 AMOVA计算出较

高遗传分化的原因。存在较大差异的单倍型可能

代表皱纹盘鲍养殖重心南移前的各个野生群体。

由于鲍的幼体和成体随海流迁移的能力有限，群

体间基因交流少，经过长时间的种群繁衍，群体

中的优势单倍型与其他群体间的碱基差异逐渐增

大，最终形成了群体间差异显著的单倍型。而皱

纹盘鲍的大规模北鲍南移养殖人为地将差异较大

的单倍型带入不同群体中，进而形成了本研究中

的实验结果。

RC与其他所有群体间存在较高程度的遗传

分化，除 TJ之外，ZZ与其他所有群体均存在中

度以上遗传分化。由于 RC群体每年都会选育性

状优良的皱纹盘鲍作为亲本继续繁育后代，而

ZZ群体为洋下群体，长期定殖于漳州，其遗传背

景较为复杂且也经过长期的选育，可能 RC、ZZ
群体与其他养殖群体的选育条件不同，导致群体

发生了显著的遗传分化，也从侧面说明了人工选

育对皱纹盘鲍不同群体的遗传分化有重要影响，

这与张仪方[29] 的研究结果一致。Li等[8] 也证实了

除人工选育外，养殖环境中的人工选择和自然选

择也可能改变了养殖群体的总体等位基因组成；

另外在育苗过程中采用的亲本数量过少，群体容

易产生遗传漂变，使群体发生不同程度遗传分化[30-32]。

DL、NH与 DQ群体两两间为低度分化或者无分

化，推测这 3个群体的皱纹盘鲍均位于渤海湾内，

地理位置接近，不同群体间的基因交流相对比较

密切，从而降低了群体间的遗传分化。

（作者声明本文无实际或潜在的利益冲突）
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Effects of southern culture pattern on population genetic structure of
Haliotis discus hannai based on mitochondrial COⅠ and Cytb gene sequences

WU Zhou 1,2,     ZHOU Liqing 2*,     CHI Changfeng 1,     WU Biao 2,     SUN Xiujun 2,    
LIU Zhihong 2,     ZHAO Dan 2,     YU Tao 3,     ZHENG Yanxin 3

(1. National and Provincial Joint Laboratory of Exploration and Utilization of Marine Aquatic Genetic Resources,
National Engineering Research Center of Marine Facilities Aquaculture, Zhejiang Ocean University, Zhoushan　316022, China;

2. Key Laboratory of Sustainable Development of Marine Fisheries, Ministry of Agriculture and Rural Affairs,
Yellow Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Qingdao　266071, China;

3. Changdao Enhancement and Experiment Station, Chinese Academy of Fishery Sciences, Yantai　265800, China)

Abstract:  Pacific  abalone  (Haliotis  discus  hannai)  is  an  important  marine  shellfish  in  China,  which  is  naturally
distributed in the coastal areas of Shandong Peninsula and Liaodong Peninsula, and has high economic and nutri-
tional value. Since the 1990s, with the extensive application of hybridization technology, the cultivation industry of
H. discus hannai has gradually moved from northern to southern China and developed rapidly. In 2019, the pro-
duction of H. discus hannai and its hybrid offsprings in China has reached 180 000 tons. However, the process of
artificial breeding and selection may reduce the genetic diversity index of species, change the genetic structure, or
even cause genetic differentiation of populations. In order to explore the possible effects of cultivation patterns on
the genetic structure of Pacific abalone in China in the last 30 years, 259 individuals were collected from Dalian
(DL), Rongcheng (RC), Zhangzhou (ZZ), Tuoji Island (TJ), Daqin Island (DQ), and Nanhuangcheng Island (NH) ,
the last three island belonging to the Changshan Archipelago of China. The mitochondrial cytochrome C oxidase
subunit  (COⅠ)  gene  and  cytochrome  B  (Cytb)  gene  sequences  were  amplified  by  polymerase  chain  reaction
(PCR)  and  sequenced  on  an  automatic  sequencer  by  using  forward  and  reverse  primers.  Bioedit  7.0.5,  DNAsp
5.10, MEGA 6.06 and Arlequin 3.5 software were used for sequence analysis. After sequence matching and shear-
ing, 730 bp fragment length of COⅠ and Cytb genes were obtained. The results showed that 48 mutation sites and
30 haplotypes were detected in the 730 bp COⅠ sequence of 259 individuals; the haplotype diversity of the 6 pop-
ulations  ranged  from 0.586  to  0.897,  and  the  nucleotide  diversity  was 0.005 6-0.008 1;  59  mutation  sites  and  32
haplotypes  were  detected  in  the  730  bp Cytb  sequence  of  259  individuals.  The  haplotype  diversity  ranged  from
0.605  to  0.909  and  the  nucleotide  diversity  was  0.007 7-0.012 0  in  the  6  populations.  The  results  of  Fst  and
AMOVA among populations based on COⅠ and Cytb genes showed that there was significant genetic differenti-
ation between most populations, and the genetic variation mainly existed between individuals but within popula-
tions.  The  current  cultivation  mode  of H.  discus  hannai  enhanced the  gene  exchange  between  different   popula-
tions,  and  the  secondary  contact  of  populations  with  different  genetic  backgrounds  resulted  in  high  haplotype
diversity and nucleotide diversity in all  6 populations. Different breeding standards in different breeding popula-
tions may be an important reason for the significant genetic differentiation. The evaluation of genetic resources of
six Haliotis discus hannai populations in the northern and southern China coasts conducted in this paper provides a
scientific basis for the rational utilization of the resources in China and the influence of breeding modes on genetic
structure.
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