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皱纹盘鲍(Haliotis discus hannai Ino)是我国重要的经济海洋生物资源 , 以其营养价

值高 、 味道鲜美而居海产八珍之首。由于资源的过度采捕 、 日益增加的养殖活动及海区

环境污染等 , 可能会使皱纹盘鲍的遗传结构发生改变 , 继而影响到其适合度 。为了种质

资源的保护和可持续利用 , 同时也为了进一步完善皱纹盘鲍苗种繁育技术工艺 , 对我国

近海皱纹盘鲍野生群体的遗传结构和变异研究是很有必要的 。

等位基因酶电泳技术是研究海洋贝类遗传结构与变异的重要手段之一。目前世界上

已有近百种海洋贝类的遗传结构和变异得到研究(张国范 , 1992;张国范等 , 1993), 皱

纹盘鲍日本分布区不同群体遗传结构和变异研究也有相关报道 (Fu jino et al., 1978)。

本文作者采用等位基因酶电泳技术 , 随机选取了 24个等位基因位点 , 对皱纹盘鲍我国

分布区内四个野生群体的遗传结构和变异进行研究 , 为我国皱纹盘鲍种质资源研究和可

持续利用提供基础数据。

一 、材料和方法

1.样品的采集

　　按随机取样的原则 , 于 1993年分别从长海 、旅顺 、威海和青岛自然海区野生皱纹

盘鲍群体中取样 , 每个群体的样本数为 40, 个体壳长规格为 4 ～ 9 cm , 在室内培育池中

用过滤海水饲育一周 , 不投饵 , 使其胃含物排空待用。

2.样品制备及储存

取经过胃含物排空处理的个体 , 用冷生理盐水洗净后活体解剖 , 分别取其消化腺和

足肌各 0.2 ～ 0.5 g, 按 1∶4(w∶v)加入 0.1M磷酸缓冲液 (pH∶7.0, 4℃), 用玻璃匀浆

器匀浆之后 , 在 5000 r /m in、 4℃条件下离心 40分钟 , 将上清液分装密闭在若干个 2m l
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的离心管中 , - 20℃下储存备用 。

3.电泳及染色

电泳方法　参照苏拔贤等 (1979)和萨姆布鲁克等方法 (1993)。

染色　共检测了 6种等位基因酶:酯酶 (EST, 3.1.1.1), 苹果酸脱氢酶 (MDH ,

1.1.1.37), 超氧化物歧化酶 (SOD , 1.15.1.1), 葡糖-6-磷酸脱氢酶 (GD , 1.1.1.49),

葡糖磷酸异构酶 (GPI, 5.3.1.9), 过氧化物酶 (PER, 1.11.1.7)和普通蛋白 (PT), 染色

方法参照张德安等(1991)和吴鹤龄等 (1984)。

4.谱带判读

记录　将经过染色显示出等位基因酶和蛋白谱带的胶板放到洁净平整的白瓷盘上 ,

在胶板边缘垫上两层窄玻璃条 , 在玻璃条上方压上洁净玻璃板 , 使玻璃板不与胶板接

触 , 用细记号笔在玻璃板上记录谱带 , 再将玻璃板上谱带转移到记录本上 。

谱带相对移动距离的测定　各谱带泳动距离从分离胶起始处计 , 取出现频率最大的

清晰谱带为参照 , 记为 100, 频率较小的起于同一原点的谱带取其相对距离 , 如 90或

110等 。

位点判读　等位基因的判读按所测酶蛋白亚基构成的已知条件 , 并参照 Harris等

(1976)的方法进行 。

遗传变异参数和计算方法　多态位点比例 (P)(判据水平为 p≤0.95和 p≤0.99)、

杂合度和位点有效等位基因数的计算按 Ayala等 (1984), 位点密码子差数的计算按根井

正利(1975), Hardy-Weinberg (H-W)平衡偏离指数 (D)和近交系数 (F)的计算按李景均

(1955)。分布频率在 0.001 ～ 0.100之间的等位基因定义为稀有等位基因。

二 、结　　果

1.不同群体的等位基因及其频率

　　皱纹盘鲍不同野生群体间有效等位基因数 、稀有等位基因比例 、 同一位点的等位基

因数及其频率等均存在差异(表 1)。有效等位基因数最多的是旅顺群体 , 为 1.909个 ,

其他三个群体依次为青岛 1.765个 、长海 1.714个 、 威海 1.706个。稀有等位基因比例

最大的也是旅顺群体 , 为 31.0%;其次是威海群体 , 为 24.1%;青岛和长海群体比例

最小 , 均为 16.7%。相同基因位点的等位基因数目和频率 , 在不同群体间不完全相同 ,

甚至在某些位点 , 有的群体有酶谱表达 , 有的群体没有酶谱表达 。如在E st-1位点 , 长

海 、旅顺 、 威海 、青岛群体分别有 2、 4、 1、 2个等位基因 , 各群体共有的等位基因

E st-1
100
的频率在四个群体中分别为 0.977、 0.863、 1.000、 0.932;在 G d-4位点 , 只有

长海和旅顺群体有酶谱表达 , 威海和青岛群体没有酶谱表达 。等位基因频率与群体之间

独立性的 X
2
检验表明 , 在 p≤0.95判据水平下 , 在 20个有可比性的位点中 , 有 5个位

点显著相关 , 显著相关的位点比例为 25.0%。
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表 1　皱纹盘鲍四个野生群体位点等位基因及其分布频率

位　点 等位基因
基因频率

长海 旅顺 威海 青岛

E st-1

80 0. 000 0.023 0. 000 0. 000

85 0. 000 0.023 0. 000 0. 000

90 0. 023 0.091 0. 000 0. 068

100 0. 977 0.863 1. 000 0. 932

E st-2
90 1. 000 0.023 0. 023 0. 000

100 0. 000 0.977 0. 977 1. 000

E st-3

90 0. 000 0.000 0. 023 0. 000

100 0. 955 0.886 0. 886 0. 932

105 0. 045 0.114 0. 068 0. 068

115 0. 000 0.000 0. 023 0. 000

E st-4

95 0. 000 0.023 0. 432 0. 114

97 0. 000 0.023 0. 000 0. 000

100 0. 682 0.886 0. 568 0. 886

104 0. 318 0.068 0. 000 0. 000

E st-6

83 0. 000 0.000 0. 000 0. 023

86 0. 000 0.000 0. 000 0. 023

90 0. 318 0.523 0. 477 0. 431

100 0. 682 0.477 0. 523 0. 523

E st-7

98 0. 000 0.068 0. 000 0. 000

100 0. 909 0.773 0. 818 0. 818

105 0. 091 0.136 0. 182 0. 182

108 0. 000 0.023 0. 000 0. 000

Gd-1
100 0. 886 1.000 1. 000 0. 886

110 0. 114 0.000 0. 000 0. 114

Gd-2
90 0. 182 0.227 0. 318 0. 386

100 0. 818 0.773 0. 682 0. 614

Gd-3
90 0. 000 0.045 0. 000 0. 000

100 1. 000 0.955 1. 000 1. 000

G d-4
90 0. 114 0.000 — —

100 0. 886 1.000 — —

Gp i-1
100 0. 773 — — —

106 0. 227 — — —
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续表

位　点 等位基因
基因频率

长海 旅顺 威海 青岛

Gp i-2 100 1. 000 — — —

Gp i-3

85 0. 023 0.000 — —

90 0. 181 0.614 — —

100 0. 796 0.386 — —

Gp i-4 100 1. 000 1.000 1. 000 1. 000

Mdh-1 100 — 1.000 — —

Mdh-3 100 — 1.000 — —

M dh-4 100 — 1.000 — —

Mdh-5
90 0. 238 0.318 0. 000 0. 000

100 0. 762 0.682 1. 000 1. 000

Per-1

90 0. 114 0.000 0. 136 0. 000

95 0. 000 0.096 0. 000 0. 114

100 0. 886 0.904 0. 841 0. 886

105 0. 000 0.000 0. 023 0. 000

Per-2
95 0. 000 0.119 0. 091 0. 114

100 1. 000 0.881 0. 909 0. 886

Per-3

95 0. 000 0.024 0. 000 0. 386

100 1. 000 0.976 1. 000 0. 591

106 0. 000 0.000 0. 000 0. 023

Pt-1
100 1. 000 1.000 1. 000 1. 000

100 1. 000 1.000 1. 000 1. 000

S od-1

90 0. 023 0.000 0. 000 0. 000

100 0. 886 0.932 0. 932 1. 000

110 0. 091 0.068 0. 068 0. 000

2.不同群体的基因型数目

在大多数基因位点上 , 野生皱纹盘鲍不同群体的基因型数有差异 , 如长海 、旅顺 、

威海 、 青岛群体的 Est-1位点的基因型数观测值分别为 2、 4、 1、 2个 , 预期值分别为 3、

10、 1、 3个 。各位点基因型数观测值均值以旅顺群体最大 , 为 2.136;其次是青岛和长

海群体 , 为 2.118和 2.095;威海群体最小 , 为 2.000。各位点基因型数预期值也有相

似的变化规律。各群体基因型数预期值与观测值差异最大的位点各不相同 , 但差异最大

的位点 , 都是该群体含等位基因数最多的位点 (表 2)。
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表 2　皱纹盘鲍四个野生群体基因型数目的观测值和预期值

位点
长　海 旅　顺 威　海 青　岛

O (个) E (个) O (个) E (个) O (个) E (个) O (个) E (个)

Es t-1 2 3 4 10 1 1 2 3

Es t-2 1 1 2 3 2 3 1 1

Es t-3 2 3 2 3 4 10 2 3

E st-4 3 3 4 10 3 3 2 3

E st-6 3 3 3 3 3 3 5 10

Es t-7 2 3 4 10 2 3 2 3

G d-1 3 3 1 1 1 1 3 3

G d-2 3 3 3 3 3 3 3 3

G d-3 1 1 2 3 1 1 1 1

Gd-4 3 3 1 1 — — — —

G pi-1 3 3 — — — — — —

G pi-2 1 1 — — — — — —

G pi-3 4 6 3 3 — — — —

Gp i-4 1 1 1 1 1 1 1 1

M dh-1 — — 1 1 — — — —

M dh-3 — — 1 1 — — — —

M dh-4 — — 1 1 — — — —

M dh-5 3 3 3 3 1 1 1 1

Per-1 2 3 3 3 4 6 3 3

Per-2 1 1 2 3 3 3 3 3

Per-3 1 1 2 3 1 1 4 6

P t-1 1 1 1 1 1 1 1 1

P t-2 1 1 1 1 1 1 1 1

Sod-1 3 6 2 3 2 3 1 1

平均 2. 095 2. 524 2.136 3. 227 2. 000 2.647 2. 118 2. 765

　　注:O:观测值;E:预期值。

3.不同群体的杂合度

皱纹盘鲍长海群体杂合度观测值在不同位点的变化范围是 0 ～ 0.364, 杂合位点比

例为 61.9%, 杂合度观测值和预期值分别为 0.137和 0.158;旅顺群体各值相应分别为

0 ～ 0.454, 63.6%, 0.145和 0.158;威海群体各值相应分别为 0 ～ 0.500, 52.9%,

0.134和 0.150;青岛群体各值相应分别为 0 ～ 0.500, 58.8%, 0.147和 0.169。群体内

的杂合度在各检测位点的分布特征都是广泛散布的 (表 3)。
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表 3　皱纹盘鲍四个野生群体杂合度的观测值和预期值

位点
长　海 旅　顺 威　海 青　岛

H o He H o H e Ho H e H o H e

Es t-1 0. 045 0. 045 0.272 0. 246 0. 000 0.000 0. 136 0. 127

Es t-2 0. 000 0. 000 0.045 0. 045 0. 045 0.045 0. 000 0. 000

Es t-3 0. 091 0. 086 0.227 0. 202 0. 227 0.209 0. 136 0. 127

E st-4 0. 364 0. 434 0.227 0. 209 0. 318 0.491 0. 227 0. 202

E st-6 0. 364 0. 434 0.500 0. 499 0. 500 0.499 0. 317 0. 540

Es t-7 0. 182 0. 165 0.454 0. 379 0. 364 0.298 0. 364 0. 298

G d-1 0. 136 0. 202 0.000 0. 000 0. 000 0.000 0. 136 0. 202

G d-2 0. 273 0. 298 0.273 0. 351 0. 364 0.434 0. 409 0. 474

G d-3 0. 000 0. 000 0.091 0. 086 0. 000 0.000 0. 000 0. 000

Gd-4 0. 182 0. 202 0.000 0. 000 — — — —

G pi-1 0. 273 0. 351 — — — — — —

G pi-2 0. 000 0. 000 — — — — — —

G pi-3 0. 227 0. 333 0.318 0. 474 — — — —

Gp i-4 0. 000 0. 000 0.000 0. 000 0. 000 0.000 0. 000 0. 000

M dh-1 — — 0.000 0. 000 — — — —

M dh-3 — — 0.000 0. 000 — — — —

M dh-4 — — 0.000 0. 000 — — — —

M dh-5 0. 286 0. 363 0.273 0. 434 0. 000 0.000 0. 000 0. 000

Per-1 0. 227 0. 202 0.096 0. 174 0. 228 0.274 0. 136 0. 202

Per-2 0. 000 0. 000 0.238 0. 210 0. 091 0.165 0. 136 0. 202

Per-3 0. 000 0. 000 0.048 0. 047 0. 000 0.000 0. 500 0. 501

P t-1 0. 000 0. 000 0.000 0. 000 0. 000 0.000 0. 000 0. 000

P t-2 0. 000 0. 000 0.000 0. 000 0. 000 0.000 0. 000 0. 000

Sod-1 0. 227 0. 206 0.136 0. 127 0. 136 0.127 0. 000 0. 000

均 值 0. 137 0. 158 0.145 0. 158 0. 134 0.150 0. 147 0. 169

　　注:H e:杂合度预期值;H e:杂合度预期值。

杂合位点的分布在皱纹盘鲍四个野生群体中不尽一致 , 在某些群体中属于杂合的位

点 , 在其他群体可能为纯合 , 如在长海和旅顺群体是杂合的 Mdh-5位点 , 在威海和青岛群

体则是纯合的;各群体都是杂合的位点 , 杂合度也表现出较大差异 , 如在 E st-7位点上 ,

旅顺群体的杂合度为 0.454, 威海和青岛群体的杂合度均为 0.364, 最小的是长海群体 , 杂

合度只有 0.182;同时 , 各个群体最大杂合度的位点也不完全相同 , 长海和威海群体最大

杂合度的位点是 Est-6, 而旅顺和青岛群体分别是 E st-7和 Per-3。但各群体杂合度观测均

值在 4个群体间差别不大 , 从 0.137 ～ 0.147, 不具显著性差异(p>0.05)。四个群体杂合

度观测值均值为 0.141, 略高于无脊椎动物的平均杂合度 0.134(Ayala et al., 1984)。
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4.不同群体的多态位点的分布

皱纹盘鲍长海群体在 p≤0.95和 p≤0.99判据水平下 , 多态位点比例分别为 0.524

和 0.619, 旅顺群体分别为 0.500和 0.636, 威海群体分别为 0.471和 0.529, 青岛群体

分别为 0.588和 0.588(表 4)。

表 4　皱纹盘鲍四个野生群体各等位基因多态位点分布

群体 判据水平
EST GD GPI MDH PER PT SOD 合计

M P M P M P M P M P M P M P M P

长海
p≤0. 95 3 3 1 3 2 2 0 1 2 1 2 0 0 1 10 11

p≤0. 99 1 5 1 3 2 2 0 1 2 1 2 0 0 1 8 13

旅顺
p≤0. 95 1 5 3 1 1 1 3 1 1 2 2 0 0 1 11 11

p≤0. 99 0 6 2 2 1 1 3 1 0 3 2 0 0 1 8 14

威海
P≤0. 95 2 4 2 1 1 0 1 0 1 2 2 0 0 1 9 8

p≤0. 99 1 5 2 1 1 0 1 0 1 2 2 0 0 1 8 9

青岛
p≤0. 95 1 5 1 2 1 0 1 0 0 3 2 0 1 0 7 10

p≤0. 99 1 5 1 2 1 0 1 0 0 3 2 0 1 0 7 10

　　注:p≤0. 95:表示最常见的等位基因频率不大于 0. 95;p≤0. 99:表示最常见的等位基因频率不大于 0. 99;M:

单态位点;P:多态位点。

在相同的等位基因位点 , 不同群体的位点多态性存在差异 。如 Est的 6个位点中 ,

在 p≤0.95判据水平下 , 长海群体有 3个多态位点 , 威海群体有 4个多态位点 , 旅顺和

青岛群体均有 5个多态位点 。结合等位基因频率的数据 (表 1)可以看出 , 稀有等位基因

对位点的多态性有很大影响 。例如 , 在 p≤0.99判据水平下 , 威海群体 Est-1位点没有

稀有等位基因 , 为单态位点 , 而长海 、 旅顺 、 青岛群体的 E st-1位点分别有 1、 3、 1个

稀有等位基因 , 而成为多态位点。在 p≤0.95判据水平下 , 多态位点比例最大的是青岛

群体 , 其次是长海和旅顺群体 , 最小的是威海群体 , 在 p≤0.99判据水平下 , 多态位点

比例最大的是旅顺群体 , 其次是长海和青岛群体 , 最小的仍是威海群体。不同的判据水

平对多态性评价有不同的结果 。

5.不同群体的 H-W平衡偏离指数 (D )和密码子差数(D x)

在 H-W平衡条件下 , D值应是 0。长海群体 D >0、 D <0和 D =0的位点分别有 4、

8和 9个 , 占检测位点数的比例分别为 19.0%、 38.1%和 42.9%;旅顺群体分别有 9、 4

和 9个 , 相应的比例分别为 40.9%、 18.2%和 40.9%;威海群体分别有 4、 4和 9个 ,

相应的比例分别为 23.5%、 23.5%和 53.0%;青岛群体分别有 4、 6和 7个 , 相应的比

例分别为 23.5%、 35.3%和 41.2%。长海 、 旅顺 、 威海 、青岛四个群体各检测位点的

平均 D值分别为 - 0.057、 - 0.026、 -0.044、 - 0.062, 均小于零 , 表明四个群体的等

位基因分布大多偏离于 H-W平衡 (表 5)。但经过显著性检验发现 , 大多数位点的偏离

并未达到显著性水平 , 而仅有长海的 G pi-1、 旅顺的 Gpi-1和 Mdh-5、 威海的 Est-4及青
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岛的 Est-6位点偏离达显著或极显著水平 。各群体显著偏离 H-W平衡的位点占各自群体

多态位点总数的比例分别为 7.69%、 14.29%、 11.11%和 10.00%。

在同一皱纹盘鲍野生群体的不同位点间 , 密码子差数观测值有较大差异 。长海群体

的位点密码子差数观测值分布范围为 0 ～ 0.452, 观测值最大的位点是 E st-4和 E st-6;

旅顺 、 威海 、青岛三群体的位点密码子差数观测值分布范围均为 0 ～ 0.693, 观测值最

大的位点分别是 E st-6、 Est-6、 Per-3。长海 、 旅顺 、威海 、青岛四群体的密码子差数观

测值分别为 0.159、 0.175、 0.164、 0.179, 预期值分别为 0.191、 0.195、 0.189、

0.214, 观测值均小于预期值 , 差异较大的为长海和青岛群体 , 观测值分别只有预期值

的 83.2%和 83.6%;差异最小的是旅顺群体 , 观测值是预期值的 89.7%。

6.不同群体的遗传相似系数和遗传距离

在所研究的 4个群体中 , 长海与旅顺群体间的遗传相似系数最大 , 为 0.988 3;其

次是旅顺与青岛群体 、旅顺与威海群体 , 遗传相似系数分别为 0.981 4、 0.980 5;长海

与青岛群体之间的遗传相似系数最小 , 为 0.974 3(表 6)。聚类分析表明 , 长海群体与

旅顺群体 , 威海和青岛群体遗传距离较近 , 而且山东半岛和辽东半岛群体间也有明显的

分化(图 1)。

表 6　皱纹盘鲍四个野生群体的遗传相似系数( I)和遗传距离(DN ei)

长海 旅顺 威海 青岛

长海 0. 988 3 0. 975 6 0.974 3

旅顺 0. 011 8 — 0. 980 5 0.981 4

威海 0. 024 7 0. 019 7 — 0.979 9

青岛 0. 026 0 0. 018 8 0. 020 3

图 1　皱纹盘鲍四个野生群体的遗传距离

7.不同群体的近交系数

长海群体近交位点比例和近交系数分别为 76.2%和 0.438, 旅顺群体分别为

54.5%和 0.389, 威海群体分别为 70.6%和 0.515 , 青岛群体分别为 76.5%和 0.473

(表 7)。
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表 7　皱纹盘鲍四个野生群体的近交系数

位点 长海 旅顺 威海 青岛

E st-1 0. 000 - 0. 106 1. 000 - 0. 071

E st-2 1. 000 0. 000 0. 000 1. 000

E st-3 - 0. 058 - 0. 124 -0. 086 - 0. 071

E st-4 0. 161 - 0. 086 0. 352 - 0. 124

E st-6 0. 161 - 0. 002 -0. 002 0. 413

E st-7 - 0. 103 - 0. 198 -0. 221 - 0. 221

Gd-1 0. 327 1. 000 1. 000 0. 327

Gd-2 0. 084 0. 222 0. 161 0. 137

Gd-3 1. 000 - 0. 058 1. 000 1. 000

G d-4 0. 099 1. 000 — —

Gp i-1 0. 222 — — —

Gp i-2 1. 000 — — —

Gp i-3 0. 318 0. 329 — —

Gp i-4 1. 000 1. 000 1. 000 1. 000

Mdh-1 — 1. 000 — —

Mdh-3 — 1. 000 — —

M dh-4 — 1. 000 — —

Mdh-5 0. 212 0. 371 1. 000 1. 000

Per-1 - 0. 124 0. 448 0. 168 0. 327

Per-2 1. 000 - 0. 133 0. 448 0. 327

Per-3 1. 000 - 0. 021 1. 000 0. 002

Pt-1 1. 000 1. 000 1. 000 1. 000

Pt-2 1. 000 1. 000 1. 000 1. 000

S od-1 - 0. 102 - 0. 071 -0. 071 1. 000

平均 0. 438 0. 389 0. 515 0. 473

近交位点在长海 、旅顺 、 威海 、 青岛四个群体中分布不尽一致 , 如长海和威海群体

中近交的 Est-4位点 , 在旅顺和青岛群体不存在近交现象。四个群体中威海群体的近交

系数最大;其次是青岛和长海群体 , 旅顺群体最小 , 但各野生皱纹盘鲍群体的近交系数

值都较高 , 表明中国近岸海域的皱纹盘鲍普遍存在近交 , 而威海海域皱纹盘鲍取样群体

的近交更明显。

三 、讨　　论

遗传多样性是指不同群体之间或一个群体内不同个体的遗传变异的总和 (陈灵芝
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等 , 1993)。遗传变异的大小及遗传变异的群体遗传结构与一个物种的进化潜力和抵

御不良环境的能力密切相关。本研究作者发现 , 皱纹盘鲍旅顺野生群体的遗传多样性

水平明显高于其他三个群体。与长海 、威海 、 青岛群体相比 , 旅顺群体的等位基因有

效数最多 , 多态位点比例 (p≤0.99)、 稀有等位基因比例最高 , 而对 H-W平衡的偏离

最小 , 杂合子缺失不显著 , 其他遗传变异参数也具有较高的水平 。同其他野生皱纹盘

鲍群体相比 , 旅顺群体的近交系数也较低 , 这可能与该水域的养殖皱纹盘鲍繁育的亲

本有关 。旅顺近海水域具有大规模浮筏养殖的人工繁育皱纹盘鲍 , 其亲体多数来源于

长海水域的野生皱纹盘鲍群体 , 这些养殖皱纹盘鲍 , 由于逃逸或性成熟个体的性细胞

非控制排放等 , 使外源遗传信息进入旅顺群体 , 这样既提高了群体的变异水平 , 又降

低了旅顺水域皱纹盘鲍的近交系数 。长海和旅顺群体 G pi-1位点都显著偏离 H-W平衡

就可能是个证据 。

近交在海洋贝类特别是腹足类是比较普遍的现象 (Fu jino, 1978), 本研究的皱纹盘

鲍四个野生群体近交系数值都较大 , 这说明近交在我国近海皱纹盘鲍野生型群体中是一

种较为普遍的现象。作者所检测的四个水域皱纹盘鲍群体的 H-W平衡偏离指数 D 值均

为负 , 表明各皱纹盘鲍群体对 H-W平衡均有一定的偏离 , 并呈杂合子缺失状态 , 而杂

合子缺失的主要原因可能也是近交。

遗传相似系数(I)和遗传距离 (DN ei)的数据均表明 , 野生皱纹盘鲍长海与旅顺群体在

遗传上最相近 , 而长海与青岛群体在遗传上相距最远 , 这与群体的地理距离相吻合。

本研究表明 , 皱纹盘鲍不同地理群体的遗传结构和变异水平差异明显 , 究其原因 ,

可能与皱纹盘鲍活动半径小 、 喜群居 、浮游期短 、 多年生和近交等有关。由于皱纹盘鲍

不同地理群体间的基因流弱 , 容易积累微小的变异 , 使遗传结构发生改变 , 并导致数量

性状的变化 。因此 , 通过不同地理群体间的杂交有望实现基因的互补 , 产生杂种优势 ,

以实现养殖群体的遗传改良。
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The Genetic Structure and Variation ofW ild

Populations of Pacific Abalone, Haliotis
D iscusHannai Ino in China Seas

ZHANG Guo fan
1
　ZHANG X ichang

2
　LIU X iao

1

(1 Institute of Oceano logy , Ch inese Academ y of Sciences, Q ingdao　 266071)

( 2Da lian F ish eriesUn iversity, Da lian　116023)

The gene tic structure and variation of fourw ild populations of Pacific abalone, Ha liotis dis-

cus hannai Ino from Changha i, Lvshun , W eihai and Q ingdao had been investigated based on

po lyacry lam ide ge l electropho resis, along w ith an analysis of genetic diversity. The he terozygo-

sity of these fourw ild popu lations are 0.137, 0.145, 0.134 and 0.147, respectively;the pro-

portion of po lymo rph ic loci are 0.524, 0.500, 0.471 and 0.588, respectively, unde r the crite-

rion p≤0.95 and 0.619, 0.636 , 0.529 and 0.588, respec tively under the crite rion p≤0.99;

the number of e ffec tive allele in a locus are 1.714, 1.909, 1.706 and 1.765, respective ly;the

dev iation index from Hardy-Weinberg equilib rium are - 0.057, - 0.026, - 0.044 and

- 0.062, respec tive ly.Gpi-1 in Changha i, Gpi-1 andM dh-5 in Lvshun, Est-4 inWe ihai and

E st-6 in Q indao are sign ificantly dev iated from H-W equilibrium.The gene tic sim ilarity coe ffi-

cien t show s that Changhai population is far from Q ingdao, which is consistentw ith popula tion's

geog raphical distance.


