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合浦珠母贝三个养殖群体微卫星遗传多样性!

李小宁
!，" # 张殿昌!，" # 朱彩艳! # 苏天凤! # 江世贵!!!

（ ! 中国水产科学研究院南海水产研究所，广州 $!%&%%；" 上海海洋大学，上海 "%!&%’）

摘# 要# 以广东徐闻金碧公司养殖场、广西北海营盘镇养殖场和南海水产研究所海南实验
基地 & 个合浦珠母贝养殖群体为对象，利用 ( 个微卫星位点 )!、)"、)&、)*、)$、)’、)+、
)( 的引物进行了遗传多样性分析。结果表明：( 个微卫星标记位点在 & 个养殖群体中共检
测到 $( 个等位基因，观测等位基因数为 " , - 个，平均有效等位基因数 &. +" , $. %’，平均观
察杂合度 %. *! , %. $’，平均期望杂合度 %. ’+ , %. +$，& 个群体的平均多态信息含量 !"# 值
为 %. ’" , %. +%，全部为高度多态（!"#"%. $），表明这几个合浦珠母贝养殖群体目前仍具有
较高的遗传多样性，遗传信息丰富，遗传变异大，可以作为良好的育种材料；在这 & 个养殖
群体中，南海水产研究所海南实验基地的养殖群体的遗传多样性最高，广西北海营盘镇养

殖群体遗传多样性最低，这一结果可以为今后选择育种、种质保护提供可资借鉴的资料。
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# # 合浦珠母贝（!)*1’+3+ 6&1+’+）又叫马氏珠母贝，
是世界上用于生产海水珍珠的最主要贝类之一。由

于海水珍珠养殖产业的规模越来越大，仅靠采捕天

然野生的亲贝已不能满足育苗生产的需要，因此不

得不越来越多地用人工养殖的亲贝进行育苗。而一

般生产单位在育苗时通常未进行配种设计，往往仅

用少量亲贝而且是同一种质来源的养殖亲贝育苗，

存在近亲繁殖的弊端，容易使合浦珠母贝出现经济

性状退化，在海水珍珠养殖上产生的直接后果是珍

珠的质量和产量（单产）明显下降。同时，近亲繁殖

的生产用贝在各海区的随意扩散可能造成天然群体

遗传结构被破坏，将影响到种质质量和遗传育种
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（王爱民等，!""#$）。因此，开展合浦珠母贝遗传多
样性研究，保护优良种质资源，并利用这些优良的资

源培育新品系、新品种，已成为珍珠贝类养殖业急需

解决的问题。在种质资源研究中，分子标记已成为

重要的研究手段，其中微卫星标记是大家公认的有

效的共显性标记。微卫星（%&’()*$+,--&+,）是指以少
数几个核苷酸（多数为 ! . / 个）为单位多次串联重
复的 012序列，亦称简单序列重复（*&%3-, *,45,6’,
(,3,$+ 778）、短串联重复（ *9)(+ +$6:,% (,$3+ 7;8）、
简单序列长度多态性（ *&%3-, *,45,6’, -,6<+9 3)-=>
%)(39&*%）（胡波，!"""）。微卫星具有十分丰富的
多态性（刘臻等，!""?），杂合度可达 @""A，每代变
异超过 !A（B,CC(,=* !" #$%，@DEE）。微卫星分析可以
提供分辨率达一个碱基对差异的信息（F$%$:$ !"
#$%，@DE!）且等位基因的条带易于识别和解释，能够
比当前所有的分子标记带来更多的信息量和（G)-:>
*+,&6 !" #$%，@DDD）更可靠的信息质量，非常适用于亲
缘关系很近物种的遗传分析。微卫星标记从分子的

水平鉴别物种的亲缘关系，可防止近亲杂交，品质退

化，能为贝类增养殖的品种选择提供依据，确保育种

材料具有丰富的遗传多样性。

为了促进合浦珠母贝种质资源的保护和利用，

一些学者利用 82H0（苏天凤等，!""!）、2IJH（喻达
辉等，!""?）等显性标记对其种质资源进行了研究，
最近佟广香等（!""?）还进行了马氏珠母贝的微卫
星分离研究。在其他贝类中，利用共显性标记研究

双壳贝类的遗传多样性和种群遗传结构也有不少报

道，如虾夷扇贝（&#"’()*!+"!( ,!--)!(-’-）（赵莹莹等，
!""K）、栉孔扇贝（ ./$#0,- 1#22!2’）（李红蕾等，
!""#）、长牡蛎（.2#--)-"2!# 3’3#-）（李琪和木岛明
博，!""/）、翡翠贻贝（ &!2(# 4’2’5’-）（ J&6 !" #$%，
!""?）等。本文对 # 个合浦珠母贝养殖群体遗传多
样性进行了分析，旨在为合浦珠母贝种质保护和育

种提供借鉴。

!" 材料与方法

!# !" 材料
用于 HL8 扩增的合浦珠母贝样品于 !""E 年 @

月分别采集于广东徐闻金碧公司养殖场（MB）、广西
北海营盘镇养殖场（NF）和南海水产研究所海南实
验基地（7O）。南海水产研究所海南基地收集了各
地的合浦珠母贝种质资源，本实验所使用的养殖群

体是三亚海区的野生合浦珠母贝经群体选育、传代、

保种留存下来的一批优良种质。广东徐闻金碧公司

养殖场的群体是南海水产研究所海南基地从海南各

地收集亲本，经挑选后淘汰出来的亲贝培育出的用

于珍珠养殖生产的普通苗种，其种质来源亦可追踪

到海南海域，与南海水产所的保种群体有一定的亲

缘关系。广西营盘镇养殖场的群体则与前两个群体

没有直接关系，直接取自广西营盘镇养殖场，代表广

西普通养殖企业所用的种质。其中南海水产研究所

海南实验基地群体取 P" 个个体，广东徐闻金碧公司
养殖场群体和广西营盘镇养殖场群体各取 #" 个个
体，取闭壳肌组织保存于 Q E" R超低温冰箱保存。
!# $" 基因组 012的提取
用苯酚>氯仿抽提法提取基因组 012，具体步骤

如下：取 P" %<闭壳肌组织纯水洗净后转入 @S P %-
高压灭菌过的离心管中，剪至糜状。加入 "S K %-
;T1D 细胞裂解缓冲液（;(&*>L- P" %%)-·J Q@，3F
DS "；T0;2 @"" %%)-·J Q@；1$L- !"" %%)-·J Q@），

加入 707 至终浓度为 !A，在旋涡振荡器上混匀。
加入 81$*,至终浓度为 !" !<·%- Q@，混匀，轻摇 @"
%&6。加入蛋白酶 U 至终浓度为 "S @ !<·!- Q @，温
和混匀，PK R保温 ! . / 9 或过夜。加入 "S P %-;(&*
饱和酚，温和颠倒多次，混匀，冰上放置 P %&6。!"
R，@!""" (·%&6 Q@离心 @" %&6，使混合液清晰分相。
用大口径移液枪枪头取上清液，弃界面相与酚相。

重复抽提 @ 次。加等体积酚V氯仿V异戊醇（!PV !/V
@），温和混匀，冰上放置 P %&6，反复抽提。直至除
尽中间相。加入等体积氯仿，冰上放置 P %&6，抽提
@ 次。加入 "S @ 倍体积乙酸钠（# %)-· J Q@，3F
PS !），加入 ! 倍体积无水乙醇，温和混匀，Q !" R放
置 ! 9以上。/ R，@!""" (·%&6 Q@离心 @P %&6，沉淀
012，小心弃乙醇，并吸干净管壁液滴。加入 ?"A
乙醇至离心管的一半容积指头轻叩管底，使沉淀稍

分散，/ R放置 P %&6。/ R，@!""" (·%&6 Q@离心 @"
%&6，小心弃乙醇，并使管壁液滴在室温下挥发干净。
将离心管中 012溶于 @"" !-灭菌 ::F!W水中 Q !"
R保存备用。
!# %" HL8扩增引物
根据本实验室筛选获得的微卫星引物序列，由

上海生工生物工程技术服务有限公司合成 E 对引
物，微卫星引物序列及筛选后的退火温度（表 @）。
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表 !" # 个微卫星位点引物序列及退火温度
$%&’ !" ()*+,) -,./,01, %02 %00,%3*04 5,+6,)%5/), 78 ,*495 +*1)7-%5,33*5,- 371*

位点 重复序列 正向引物 !反向引物 扩增片段
大小

退火温度
!"（"） 序列号

#$ （%&）’( )：&*&+*&&++%&%%&%+*** ’(’ , ’-. -./ 0 )1.02(03

4：+%%&%++*%+%&*&++**+&

#’ （*+）’- ,（%*）. ,（*%*%+）. )：&&*&*&+**%%*+*&%%+**&* $$. , ’5- -$/ 6 )1.02(06

4：%%&++%++&*&%*&&%*&**%

#0 （&%+%）2 )：+&++&%%*%+*%+&*&%*** $2- , ’-6 -6 )1.02(.(

4：%+*&&**&*%%+*&*+*&*+*&

#. （+*）$3 )：**++*+++***%&**&*&+* ’(3 , ’.’ -5/ 6 )1.02(.$

4：+&**+*%&*%%&*%%%+%%%%%+

#- （*&）3 &&%（&*）. )：++%%&*%&&%&%&&&&*%%% $6. , ’$( -(/ 3 )1.02(.’

4：+&++*+++*%%*%*+&*%&*

#2 （*&*）0 ,（*&*）- ,（*&）0（*&*）0 )：&*%%++&*%&**&**&*+%+ $65 , ’’’ -6/ 6 )1.02(.0

4：%++%+%%+%%+%+%&%+*++

#5 （*+）6 &（*+）6 &（*+）$( &（*+）3 )：+***%%++&%&*&*+++%%& ’(( , ’-0 -./ 0 )1.02(..

4：%&*&&%+*&&&&%**++*%+

#3 （%&）5 &&（&%）. )：%&+%%%&*%&+%%*&+&%%%% ’(2 , ’2- -6/ 5 )1.02(.-

4：%&%+%%%%%+*+%+++%*%&+

!: ;" 7&4反应体系与扩增程序
反应体系总体积为 ’- !8，其中包含 9:* 模板

-( ;<，$ = 7&4 >?@@AB，’(( !CD8 D@ AEFG H:%7I，$
!CD8 正向引物，$ !CD8 反向引物和 $J %EK 9:*
LD8MCABEIA（%ENE4E），灭菌 HHO’P补足。7&4 扩增
程序为 6- "预变性 0 CQ;，然后 .( 个循环，每个循
环 6- "变性 0( I，.3 " R-0 "退火 0( I，5’ "延伸
.- I，循环结束后 5’ "延伸 $( CQ;，. "保存。
!: <" 7&4产物的电泳检测和基因型的判定方法
采用 -S的变性聚丙烯酰胺凝胶，6( T 电压电

泳 $ G，然后进行银染照相。根据每个个体电泳结果
显示的条带位置的不同确定其基因型，并以 ’( 和
-( >L 9:*（%ENE4E）CEBUAB为对照（图 $）。
!: =" 数据处理
统计每个位点的等位基因数量，用 7DL<A;A

$/ 0’（VAG #$ "%&，$665）软件计算群体的有效等位基
因数（’A）、观察杂合度（(D）、期望杂合度（(A）和

OEBHMWXAQ;>AB<平衡检测，计算微卫星位点的等位
基因频率、有效等位基因数、计算衡量杂合子缺失或

杂合子过剩的 )值，计算公式如下：
) *（(D , (A）! (A 根据 YDZIZAQ; 等（$63(）计算

每个微卫星位点的多态信息含量（LD8MCDBLGQIC Q;W
@DBCEZQD; FD;ZA;Z，+,-），计算公式如下：

+,- * $ .#
/

0 * $
1’0 .#

/.$

0 * $
#

/

2 * 03$
’1’0 1

’
2

式中：10 和 12 分别为第 0和第 2个等位基因在群体中
的频率；/为等位基因数。
用 #[+* ’/ (（N?CEB #$ "%&，’(($）构建聚类关

系树，采用 YDDZIZBEL（重复数为 $(((）检验分子系统
树各分支的置信度。

图 !" 合浦珠母贝三亚种群部分个体在>! 位点的扩增谱带
?*4’ !" (@A 6)72/15- %+63*8*,2 8)7+ !"#$%&’& ()$&%& 78 B%0C% 676/3%5*70 %5 371/- >!
#$：’(>L CEBUAB；#’：-(>L CEBUAB；$ R ’.：不同个体的扩增结果。
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!" 结果与分析

!# $" ! 个微卫星位点的等位基因频率
在检测的 " 个合浦珠母贝养殖群体中每个位点

都表现出了不同程度的多态性，其基因频率（表 #）。
从表 # 可以看出，! 个位点共检测到 $! 个等位基
因，其中位点 %&、%#、%"、%’、%! 检测到的等位基
因最多，为 ( 个等位基因，而 %$ 检测到的等位基因
最少，只有 # 个等位基因。
!# !" 群体遗传潜力分析
实际观察等位基因数为所研究群体在该位点的

实际观察到的等位基因数目，有效等位基因数反映

了基因间的相互影响，也可以作为遗传变异的一个

度量参数。它反映的是群体遗传变异大小的一个指

标，其数值越接近所检测到的等位基因的绝对数，表

表 !" % 个微卫星位点基因频率
&’() !" *++,+, -.,/0,123,4 5- ,3678 932.54’8,++38,4 +523
位点 等位基因 基因频率 位点 等位基因 基因频率

%& ) *+ *,"- %- ) *+ *&-’
. *+ *$## . *+ *&!-
/ *+ **’$ / *+ *’’#
0 *+ *$## 0 *+ &’#!
1 *+ *--! 1 *+ #$"’
2 *+ &(-* 2 *+ #,!-
3 *+ #!", 3 *+ &#&"
4 *+ #*$# 4 *+ *’"$
5 *+ *(’&

%, ) *+ ,$*!
%# ) *+ *##- . *+ #’$’

. *+ *$,* / *+ *’"$
/ *+ *$,*
0 *+ &*!# %’ ) *+ *$**
1 *+ *(’* . *+ *,,’
2 *+ #&#’ / *+ *,,,
3 *+ &,*- 0 *+ #***
4 *+ &’(& 1 *+ &$**
5 *+ &*!# 2 *+ "#$*

3 *+ &***
%" ) *+ *!*( 4 *+ *&,’

. *+ *""& 5 *+ *#$*
/ *+ &&*"
0 *+ #"(* %! ) *+ *!#,
1 *+ &&’, . *+ *($’
2 *+ &!’$ / *+ *’"(
3 *+ *$!! 0 *+ &"-!
4 *+ *($, 1 *+ &!’*
5 *+ *’’# 2 *+ *’!&

3 *+ &’"(
%$ ) *+ ’(*- 4 *+ *($’

. *+ #*(, 5 *+ *’!"

明等位基因在群体中分布越均匀。! 个微卫星位点
在 " 个合浦珠母贝群体中共检测到 $! 个等位基因，
平均有效等位基因数 "+ ’# 6 $+ *,，平均观察杂合度
*+ -& 6 *+ $,，平均期望杂合度 *+ ,’ 6 *+ ’$，" 个群体
的平均多态信息含量 !"# 值为 *+ ,# 6 *+ ’*，全部为
高度多态（!"#"*+ $）。广东徐闻金碧公司养殖场
群体这 - 项遗传潜力统计指标的均值分别为 "+ (-、
*+ -&、*+ ’*、*+ ,$，低于南海水产研究所海南实验基
地群体的 $+ *,、*+ $,、*+ ’$、*+ ’* 而比广西北海营盘
镇养殖场群体的 "+ ’#、*+ $#、*+ ,’、*+ ,# 高。统计结
果显示，" 个群体的遗传潜力处于较高水平，广西北
海营盘镇养殖场群体的遗传潜力比广东徐闻金碧公

司养殖场群体和南海水产研究所海南实验基地群体

低。表 " 为部分统计数据。
!# :" 群体 4789:;<=>?@=8A平衡检验

4789:;<=>?@=8A平衡的卡方检测发现，在所检
测的 #- 个数据中（" 个群体 B ! 个位点），有 &! 个
极显著地偏离遗传平衡状态，其中在 %#、%-、%’ 位
点 " 个群体均极显著地偏离了遗传平衡（ ! C
*+ *&），表现为杂合子严重缺失。4789:;<=>?@=8A 遗
传偏离指数从直观上表明了杂合子的缺失或过剩。

统计结果显示，" 个群体的平均遗传偏离指数均为
负值，表明 " 个群体均存在不同程度杂合子的缺失，
其中广东徐闻金碧公司养殖场群体杂合子缺失现象

比其他 # 个群体更严重（表 -）。
!# ;" 遗传相似性指数、遗传距离和聚类分析
合浦珠母贝群体间的遗传距离及遗传相似性指

数见表 $。" 个合浦珠母贝群体间遗传相似性指数
最大的为广东徐闻金碧公司养殖场群体和南海水产

研究所海南实验基地群体（*+ !"(#），其遗传距离最
小（*+ &’$"），可推断二者的亲缘关系较近；广西营
盘镇养殖场群体与南海水产研究所海南实验基地群

体的遗传相似性指数最小（*+ ’’("），其遗传距离最
大（*+ #-("），说明这 # 个群体个体间的遗传变异程
度最高，亲缘关系最远。" 个群体间的遗传相似性
指数均为 *+ ’’(" 6 *+ !"(#，存在一定的差异，但未
达到显著水平，群体间遗传多样性差异不明显。

D D 根据群体间的遗传距离，采用 EF3%) 法构建
系统树（图 #）。根据图 # 结果，" 个合浦珠母贝养
殖群体可分为 # 组：广东徐闻金碧公司养殖场群体
和南海水产研究所海南实验基地群体先在一起，然

后和广西北海营盘镇养殖场群体聚在一起。
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表 !" ! 个合浦珠母贝群体在 # 个微卫星基因座的多样性指数
$%&’ !" ()*+,)-./01 023)-,%40)2 %4 # ,01-)5%46**046 *)10 )3 4/-66 .).7*%40)25
位点 !" !# !$ !% !& !’ !( !) 平均值

*+ !, %- $’ &- "% &- "$ %- $# "- $) #- "" $- )% &- #. $- /%
"0 .- $. .- &$ .- $( .- #$ .- $$ .- %( .- &. .- &( .- %"
", .- () .- )# .- )# .- () .- #) .- &% .- (& .- )# .- (.
#$% .- (% .- (/ .- () .- ($ .- #% .- %( .- (. .- () .- ’&

12 !, &- )’ %- $’ %- ./ $- )% "- "% #- .( $- (( %- ’$ $- (#
"0 .- ’( .- &. .- &. .- $$ .- "$ "- .. .- %. .- ’$ .- &#
", .- )% .- () .- (( .- (& .- "$ .- &# .- (( .- ). .- ’(
#$% .- )" .- (% .- () .- (. .- "# .- %. .- ’/ .- (& .- ’#

34 !, %- )& (- $/ &- ’. %- /. "- /$ "- )’ ’- %. (- &/ &- .’
"0 .- %% .- %) .- &’ .- %% .- )# .- ’# .- &. .- ’% .- &’
", .- ). .- )( .- )$ .- ). .- %/ .- %( .- )( .- )) .- (&
#$% .- (( .- )& .- ). .- (( .- $( .- $( .- )$ .- )’ .- (.

!, 为有效等位基因数；"0 为观测杂合度；", 为期望杂合度；#$%为多态信息含量。

表 8" ! 个合浦珠母贝群体遗传平衡分析
$%&’ 8" 962)4+.01 6:70*0&-07, %2%*+505 )3 ! .).7*%40)25

位点
*+

# &
12

# &
34

# &
!" .- .... 5 .- ’#.. .- .#/( 5 .- #.#% .- .... 5 .- %&..
!# .- ..." 5 .- $&$( .- .... 5 .- $&/. .- .... 5 .- %%)$
!$ .- .... 5 .- &%)) .- .... 5 .- $&.( .- ."/’ 5 .- $#&$
!% .- .... 5 .- (.&" .- .... 5 .- &’.. .- .... 5 .- %&..
!& .- $.#. .- "()’ .- ($’) .- .... .- .... .- ’($&
!’ .- .... 5 .- "#/’ .- .... .- /#$" .- .(’" .- $"/"
!( .- .... 5 .- $$$$ .- .... 5 .- %).& .- .... 5 .- %#&$
!) .- .#$" 5 .- $.%/ .- .... 5 .- #"#& .- .... 5 .- #(#(
平均值 5.- $&#" 5 .- "&&$ 5 .- "(#%
&为遗传偏离指数；#为哈代6温伯格平衡显著性检验 .- .& 水平的 #值。

表 ;" 合浦珠母贝各群体间的遗传相似性指数及遗传距离
$%&’ ; " 9626401 50,0*%-04+ 02<0165 %2< =626401 <054%216
%,)2= 4/-66 .).7*%40)25
群体 *+ 12 34

*+ 5 .- )#$/ .- )$/#
12 .- "/$( 5 .- ((/$
34 .- "(&$ .- #%/$ 5
双角线上方为遗传相似性指数，下方为遗传距离。

图 >" 合浦珠母贝 ! 个养殖群体的 ?(9@A系统树
B0=’ >" ?(9@A 4-66 1)254-7146< )2 !"#$%&’& ()$&%& 02 4/6
4/-66 17*47-6 .).7*%40)25

!" 讨" 论

!C D" 微卫星位点的多态性
微卫星在基因组中是随机均匀分布的，多态信

息含量高，遗传变异较大，是一种良好的分子标记手

段。由于其在种内具有较高水平的变异，而被更加

广泛地用于群体遗传结构分析（7,8，"/(#）。群体的
遗传多样性实质就是生物的遗传基因的多样性，任

何一个物种或一个生物个体都蕴涵着大量的基因，

它所包含的基因变异越丰富，对环境的适应能力就

越强。多态信息含量是基因丰富度的一个指标，反

映了群体的遗传基础的多样性水平。109:9,8; 等
（"/).）提出了衡量基因变异程度高低的多态信息
含量指标，当 #$% < .- &. 时该基因座为高度多态基
因座；当 .- #& = #$% = .- &. 时为中度多态基因座，当
#$% = .- #& 时为低度多态基因座。本研究所使用的
) 个位点中，!& 和 !’ 位点信息多态含量较低（分
别为 .- #(’% 和 .- %#&#），属于中度多态水平，其余 ’
个位点的信息多态含量均 < .- &，属于高度多态水
平，无低度多态位点。从本试验选用的 ) 个微卫星
位点的多态性来看，$ 个合浦珠母贝养殖群体的多
态信息含量整体水平较高，多态性丰富，具有良好的

选育潜力。

!C >" 群体的遗传平衡
在一个足够大、随机交配的孟德尔群体中，基因

频率和基因型频率符合哈代6温伯格平衡，而平衡所
反映的内容又具有两面性，一方面处于平衡状态的

群体，如果群体足够大，群体内随机交配，群体能保

持相对的稳定性，基因频率不变，能保持群体的一致

性，从保种的角度来说是有利的；另一方面，如果群

体处于不平衡状态，那么由于基因频率之间的差异，

则使它具有更好的选育价值（汪小龙等，#..#）。本
实验所研究的合浦珠母贝 $ 个养殖群体的 #% 个数
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据中有 !" 个处在不平衡状态，这可能是由于无效等
位基因引起基因频率改变，进而导致哈代#温伯格不
平衡，因为在许多贝类中都发现了无效等位基因；其

次，选取的南海水产研究所海南实验基地保种群体

和广东徐闻金碧公司养殖场群体都是已经经过初步

选育或者选择的，所以这也影响到哈代#温伯格平
衡；此外，群体的大小、选择的样本数量也对哈代 $
温伯格平衡产生了影响。

%&’()#*+,-.+’/ 遗传偏离指数（!）反映了 "0

和 "+ 二者之间的平衡关系，! 值越接近 1，基因型
的分布越接近于平衡状态，! 值为正时反映杂合子
过剩，!值为负时则处于杂合子缺失状态（李鹏飞
等，2113）。杂合子过剩现象一般出现在研究对象
相对小的群体或者封闭群体，如一个养殖群体里面

的子代群体是由有限的亲本所产生，创造者效应

（ 405-(+’ +44+67）和瓶颈效应（.0778+-+69 +44+67）会导
致连锁不平衡现象（刘云国等，211:），从而导致杂
合子过剩。而杂合子缺失除了与无效基因和研究样

本范围大小有关外，还可能由群体退化、性别比例不

均衡、亲缘近交和人为干扰程度大等导致稀有碱基

的丢失所致（;56, #$ %&’，211:）。
!" !# 群体的遗传多样性与遗传距离
遗传杂合度，又称基因多样度，是指所检测微卫

星位点上杂合子基因型占该位点所有基因型的比

例，能反映群体在各个位点的遗传变异水平，一般认

为它是度量群体遗传变异的一个最适参数（李莉

等，2113），其大小可近似反应群体遗传变异的高
低。杂合度越高的群体对环境变化的适应能力就越

大（<+,，!=>"），其进化及选育的潜力也就愈大，也就
更有利于物种的稳定和延续（ ?+&’(@0’+ #$ %&’，
!==>）。本研究中的观测杂合度小于期望杂合度，
可能是由无效基因所引起的，在 ABC 扩增过程中，
当无效等位基因不被识别出来的时候就会导致群体

中纯合子过剩或杂合子缺失，从而导致 "0 和 "+ 出

现偏离；也可能与研究的群体和检测的位点不同有

一定的关系。本实验所研究的 D 个养殖群体基因杂
合度仍较高，遗传变异较大，这与 EFGA（H5 I BJ5，
2113）方法研究得到的结果相似。
最大限度地维持种内遗传多样性水平，是评价

其遗传潜力和持续利用种质资源的前提（侯宁等，

211>）。一般来说，合浦珠母贝养殖群体的遗传多

样性较野生群体低（王爱民等，211D.），而本实验中
南海水产研究所海南实验基地珍珠种质库中的群体

的有效等位基因数、期望平均杂合度和平均多态信

息含量都高于广东徐闻金碧公司养殖场和广西营盘

镇养殖场群体。表明该种质库的保种群体达到了保

种设计要求。广西营盘镇养殖场群体由于与前 2 个
群体没有直接关系，其种质量来源于广西海域，这也

就是本研究中广西北海营盘镇养殖场养殖群体与其

他 2 个养殖群体之间的遗传距离较大的原因。
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