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摘要    利用 SSR (Simple Sequence Repeats)分子标记技术，对扇贝“渤海红”、墨西哥湾扇贝

(Argopecten irradians concentricus)及其杂交子代 3 个群体共 90 个个体的遗传多样性进行分析。结果

显示，8 个 SSR 位点共扩增出 67 个等位基因，各位点等位基因数范围为 4~14 个，平均等位基因数

为 8.5 个。扇贝“渤海红”有效等位基因数(Ne)、平均观测杂合度(Ho)和多态信息含量(PIC)最高，分别

为 2.3947、0.504 和 0.462；3 个群体的遗传分化指数(Fst)、基因流(Nm)和固定系数(Fis)分别为 0.1398、
1.5387 和 0.3698。对亲代与杂交子代间的遗传分化分析表明，杂交子代与扇贝“渤海红”的遗传距离

最小(0.1188)，遗传相似度最大(0.888)，杂交子代的遗传结构更偏向亲本扇贝“渤海红”。研究结果

可为扇贝“渤海红”和墨西哥湾扇贝群体种质资源评估和杂交新品种的选育提供理论参考。 
关键词    墨西哥湾扇贝；扇贝“渤海红”；杂交；遗传多样性 
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扇贝“渤海红”为紫扇贝(Argopecten purpuratus)
与海湾扇贝北部亚种(Airradians irradians)杂交，经   
6 代选育而成，于 2015 年通过新品种审定。与传统

海湾扇贝相比，扇贝“渤海红”生长上表现出极显著的

杂种优势，产生了巨大的社会及经济效益(丰玮等 , 
2012; 李建立等, 2012; 南乐红等, 2012; Wang et al, 

2017)，但扇贝“渤海红”高温耐受性差，96 h 半致死

温度为 29℃ (Wang et al, 2017)，不利于其在全国推

广 养 殖 。 墨 西 哥 湾 扇 贝 (Argopecten irradians 
concentricus)又称海湾扇贝南方亚种，原产于美国大

西洋沿岸，其生长快、鲜肉柱率高、高温耐受性强，

稚贝在 32℃海水中存活率达 76%(刘志刚等, 2007a)，
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1991 年引进中国后在南方北部湾成功推广，成为北

部湾渔业支柱产业之一 (Abbott, 1974; 刘志刚等 , 
2007b)。但由于最初引进群体小且经过 20 多年小群

体繁育，墨西哥湾扇贝已出现较为严重的种质退化问

题(彭张明等, 2014)，影响产业健康可持续发展。 
杂交育种是贝类遗传改良的重要方法，能够有效

提高子代生长及抗逆性状。为解决墨西哥湾扇贝种质

退化问题，国内学者进行了华贵栉孔扇贝(Chalmys 
nobilis)×墨西哥湾扇贝 (潘奕达 , 2016; 潘奕达等 , 
2017)、紫扇贝×墨西哥湾扇贝(南乐红等, 2012)种间杂

交与墨西哥湾扇贝×海湾扇贝等北部亚种(Zhang et al, 
2007; Zheng et al, 2011)等种内杂交。其杂交子代虽

然在生长上表现出一定的杂种优势，但未能完全适应

我国南方海域环境，种质退化问题仍未得到有效解

决。为改善墨西哥湾扇贝种质退化和扇贝“渤海红”
高温敏感性问题，课题组进行了墨西哥湾扇贝与扇

贝“渤海红”的杂交育种研究，并成功获得杂交子代。

杂交子代在生长上表现出明显的杂种优势，并完全适

应我国南方北部湾海域环境，具有良好的推广养殖

前景。 
种群结构的变异大小可以评判种群抵御外界环

境压力及进化的潜力，即遗传多样性较高的种群对环

境恶化耐受力较强，反之，则可能出现衰退(Cronquist, 
1991; 钱迎倩等, 1994)。遗传多样性评估对贝类健康

养殖指导及适应性进化潜力评价具有重要意义。   
刘保忠(2003)和Wang等(2011)发现，我国海湾扇贝养

殖群体与原引种地区海湾扇贝群体相比，等位基因数

量降低了20%，遗传多样性存在瓶颈效应。谭杰等(2018)
研究发现，海湾扇贝北部亚种“中科红”经过多年的定

向选育，仍具有较高的遗传多样性，还具有较高的选

育潜力。目前，关于扇贝“渤海红”及墨西哥湾扇贝及

其杂交子代遗传多样性研究未见报道。SSR分子标记

技术作为重要的DNA分子标记技术之一，在皱纹盘鲍

(Haliotis discus hannai)(聂鸿涛等, 2013)、栉孔扇贝

(Chlamys farreri)( 张 秀 英 等 , 2012) 、 虾 夷 扇 贝

(Patinopecten yessoensis)(韩斐斐等, 2012; 张广明等, 
2018)、栉江珧(Atrina pectinata)(李东明等, 2017)和马

氏珠母贝(Pinctada martensii)(赵晓霞等, 2010)等多种

重要海水贝类遗传多样性分析中得到广泛应用。荧光

标记毛细管电泳检测技术具有自动化、精度好、高通

量等优点，已在长牡蛎 (Crassostrea gigas)(郭香等 , 
2018)、欧洲牡蛎(Ostrea edulis)(Wang et al, 2010)等重

要贝类品种中得到应用。本研究利用8对SSR引物，

采用毛细管电泳技术，对扇贝“渤海红”、墨西哥湾扇

贝及其杂交子代的遗传多样性进行分析，以期为扇贝

“渤海红”和墨西哥湾扇贝的群体遗传评估和杂交新

品种的选育提供一定的理论指导。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

墨西哥湾扇贝群体为北部湾普通养殖群体，由湛

江银浪生物技术有限公司提供。扇贝“渤海红”群体由

青岛农业大学王春德教授提供。杂交贝为扇贝“渤海

红”×墨西哥湾扇贝正反交子代(各 1/2)中的橙色壳色

群体。每个群体随机选取 30 个个体，取闭壳肌于无

水乙醇中，放入–20℃保存备用。 

1.2  基因组 DNA 提取与检测 

采用全式金公司海洋生物基因组 DNA 提取试剂

盒(Marine Animal Genomic DNA Kit)提取各群体基因

组 DNA。以 1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 质量。 

1.3  微卫星引物 

从本课题组开发的墨西哥湾扇贝 SSR 引物中，

挑选多态性好、等位基因数较多的 8 对引物用于遗传

分析，引物信息见表 1，荧光 SSR 引物由天一辉远公

司合成。 

1.4  PCR 扩增程序及反应 

PCR 反应采用全式金公司 Super mix 试剂盒，

PCR 反应体系为 10 μl，其中，模板 0.5 μl，引物对各

0.5 μl，2×Taq PCR Master Mix 5 μl，无菌水 3 μl。PCR
扩增反应程序：95℃预变性 5 min，10 个循环，每个

循环降低 1℃ (95℃变性 30 s，62℃~52℃退火 30 s，
72℃延伸 30 s)，25 个循环(95℃变性、52℃退火、72℃
延伸)，72℃延伸 10 min，4℃，保存。扩增产物采用

ABI3730XL 测序仪进行片段长度分析。 

1.5  数据分析 

利用POPGENE 1.32软件计算群体的等位基因数

(Na)、有效等位基因数(Ne)、期望杂合度(He)、观测杂

合度 (Ho) 、遗传相似系数及遗传距离等。使用

PIC-CALC软件计算多态信息含量。 

2  结果与分析 

2.1  微卫星位点的多态性 

8 个简单重复序列标记(Simple Sequence Repeats, 
SSR)位点均能在扇贝“渤海红”、墨西哥湾扇贝及其杂

交子代中有效扩增。表 2 为 8 个位点的遗传多样性信

息。8 个微卫星位点共得到 68 个等位基因，其中，
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位点 M1 的等位基因最多(12 个)，位点 M7 等位基因

最少(4 个)，各微卫星位点的期望杂合度(He)范围为

0.2973~0.6265 ， 观 测 杂 合 度 (Ho) 范 围 为 0.1556~ 
0.5385，平均期望杂合度为 0.5491，平均观测杂合度

为 0.2960，多态信息含量(PIC)介于 0.2657~0.6255 之

间，平均多态信息含量为 0.49836，说明位点具有较

高的遗传多样性，其中，高度多态位点 5 个(PIC>0.5)，
中度多态位点 3 个(0.25<PIC<0.5)。 

 
表 1  8 个多态 SSRs 引物信息 

Tab.1  Primer information for eight pairs of polymorphic SSRs 

编号 
Number 

引物 
Primers 

序列 
Sequence (5′~3′) 

重复类型(次数) 
Repeat type (frequency) 

产物大小 
Size of product (bp) 

M1-F CAACATTCACACACTACCGTATGA 
1 

M1-R ACCAAAAATGATTGAACGTAACACT
TA(6) 125~156 

M4-F TCAAACTGCCAATTCATAGAACA 
2 

M4-R TGATTTATTCGTGGTAATTTGGAA 
AT(6) 133~137 

M5-R CATATTGTAGGGGCGTGGTTTTC 
3 

M5-F CAATAGCAGTAACGGCGAACAAA 
AT(7) 119~156 

M6-F GACATTTTCCTGTCGATAAGAGCC 
4 

M6-R ATATAGGGGTTGGTGAATGCATTG 
TC(6) 102~126 

M7-F TGTTAAAGTTGTTCTCTGGCATGT 
5 

M7-R GCTGCAAAATTTTGTCACCACTG 
AT(6) 119~121 

M8-F GCTTGTAAATTGATTTTGGAGTGT 
6 

M8-R TGGCACTTCATCTCAGTTAATATGT 
AT(7) 158~167 

M100-F GCGAGATTCAATACGCATGTGTA 
7 

M100-R GTGCTGAAATTGATGCATGCATG 
TA(7) 99~110 

M115-F GTTCCCAGATGACTAGTGAAGCA 
8 

M115-R TGCAAAATGGATGTCTATTGAAGTG 
TA(7) 101~125 

 
表 2  3 个群体在 8 个微卫星位点上的遗传多样性信息 

Tab.2  The polymorphism information of eight microsatellite loci in three populations 

位点 Locus 等位基因数 Na 有效等位基因数 Ne 期望杂合度 He 观测杂合度 Ho 多态信息含量 PIC
M1 12 2.652 0.626 0.538 0.596 
M4 7 2.199 0.548 0.195 0.508 
M5 7 2.523 0.607 0.489 0.539 
M6 6 2.161 0.540 0.250 0.488 
M7 4 1.419 0.297 0.239 0.265 
M8 10 3.001 0.670 0.155 0.625 

M100 8 2.130 0.533 0.271 0.446 
M115 14 2.304 0.569 0.228 0.514 

均值 Mean 8.500 2.299 0.549 0.296 0.498 
 

2.2  等位基因频率 

8 个位点在 3 个群体中扩增的等位基因片段大小

范围为 91~205 bp(表 3)，3 个群体均存在稀有等位基

因(0<基因频率<0.050)，墨西哥湾扇贝、扇贝“渤海红”
及杂交子代分别存在 15、29 和 13 个稀有等位基因。

各个微卫星位点在 3 个群体的等位基因频率分布不

均，群体间存在一定的遗传差异。 

2.3  遗传距离 

墨西哥湾扇贝、扇贝“渤海红”及杂交子代的遗

传距离及遗传相似度见表 4。结果显示，3 个群体间

均具有较高的遗传相似度，其中，扇贝“渤海红”与
杂交子代的遗传相似度(0.888)高于墨西哥湾扇贝与

杂交子代(0.736)，墨西哥湾扇贝与扇贝“渤海红”遗
传相似率最小(0.714)。杂交子代与墨西哥湾扇贝的

遗传距离(0.279)高于扇贝“渤海红”与杂交子代的遗

传距离(0.118)。杂交子代的遗传结构更倾向亲本扇贝

“渤海红”。 

2.4  3 个群体遗传多样性分析 

杂交子代、墨西哥湾扇贝、扇贝“渤海红”的平均多

态信息含量分别 0.358、0.4376、0.462(表 5~表 7)，说

明 3 个群体都具有中等遗传多样性(0.25<P<0.5)。其中，
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扇贝“渤海红”平均期望杂合度、平均观测杂合度和平

均有效等位基因最高，分别为 0.2971、0.5045和 2.394。
杂交子代平均期望杂合度、平均观测杂合度、平均有

效等位基因最低，分别为 0.2458、0.4230 和 1.8316。 

2.5  群体间遗传分化 

群体间的基因流(Nm)和遗传分化指数(Fst)是反应

群体遗传分化的重要指标(表 8)。当 0<Fst<0.05 时，

说明群体的遗传分化程度很弱；当 0.05<Fst<0.15 时， 
 

群体处于中等程度的遗传分化；当 0.15<Fst<0.25 时，

群体有较大的遗传分化；当 Fst>0.25 时，群体的遗传

分化极大(Wright, 1951)。在本研究中，3 个群体 8 个

微卫星位点 Fst 值介于 0.0825~0.2755，平均值为

0.1398，表明 13.98%的遗传变异由群体分化而导致，

86.02%的遗传变异来源于群体内部，说明群体中存在

较低水平的随机交配，3 个群体平均基因流(Nm)为
1.5387，平均固定系数(Fis)为 0.3698。3 个群体间出

现中等程度的遗传分化。 

表 3  3 个群体 8 个微卫星位点上的等位基因频率 
Tab.3  Allele frequency of three populations in eight microsatellite loci 

位点
Locus 

等位基因 
大小 

Allele size 
(bp) 

墨西哥 
湾扇贝 

A. irradian 
sconcentricus

扇贝 
“渤海红” 

“Bohai  
Red ” 

墨西哥湾扇贝

×扇贝“渤海

红”杂交子代
Hybrid 

位点
Locus

等位基因

大小 
Allele size 

(bp) 

墨西哥 
湾扇贝 

A. irradian 
sconcentricus 

扇贝 
“渤海红” 

“Bohai  
Red ” 

墨西哥湾扇贝

×扇贝“渤海

红”杂交子代
Hybrid 

M1 145 0.241 0.016 0.166 M8 153 0.032 0.379 – 
 147 0.032 0.016 0.133  158 0.854 0.137 0.266 
 151 0.016 0.033 –  160 0.080 0.120 0.550 
 152 – 0.050 –  162 – 0.035 0.033 
 154 – 0.050 0.016  163 – 0.155 0.033 
 156 0.677 0.383 0.683  167 0.032 0.155 – 
 158 0.032 0.050 –  197 – 0.017 0.066 
 160 – 0.300 –  201 – – 0.033 
 162 – 0.033 –  205 – – 0.016 
 161 – 0.016 – M110 98 – 0.016 – 
 164 – 0.033 –  101 0.265 0.383 0.383 
 152 – 0.016 –  103 0.687 0.516 0.566 

M4 135 0.500 – 0.016  106 – 0.016 – 
 136 0.046 0.116 –  109 – – 0.0333 
 137 0.015 0.033 0.016  110 0.015 0.066 0.016 
 139 0.375 0.666 0.90  96 0.015 – – 
 140 – 0.033 –  99 0.015 – – 
 142 0.062 0.133 0.066 M115 91 – 0.033 – 
 146 – 0.016 –  92 – 0.016 – 

M5 152 0.062 0.016 0.016  99 – 0.050 – 
 154 0.093 0.233 0.616  102 0.046 – – 
 156 0.578 0.666 0.366  108 – 0.033 – 
 158 – 0.033 –  113 – 0.033 – 
 160 – 0.016 –  115 0.203 0.783 0.850 
 162 – 0.016 –  119 – – 0.016 
 180 0.265 0.016 –  120 0.015 – – 

M6 152 0.062 0.016 0.033  123 – – – 
 154 0.046 0.150 0.466  126 0.046 – – 
 156 0.609 0.800 0.500  128 0.609 0.017 0.133 
 158 – 0.016 –  121 0.078 – – 
 160 0.281 0.016 –  130 – 0.016 – 

M7 116 0.031 0.050 –  131 – 0.016 – 
 118 – – –      
 120 0.687 0.933 0.866      
 122 0.281 0.016 0.133      
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表 4  墨西哥湾扇贝、扇贝“渤海红”及其杂交子代的遗传距离(对角线下方)和遗传相似系数(对角线上方) 
Tab.4  Genetic similarity coefficient (above the diagonal) and distance (below the diagonal) of three populations  

群体 
Populations 

墨西哥湾扇贝 
A. irradians concentricus

扇贝“渤海红”
“Bohai Red” 

墨西哥湾扇贝×扇贝 
“渤海红”杂交子代 Hybrid 

墨西哥湾扇贝 A. irradians concentricus *** 0.715 0.756 
扇贝“渤海红”“Bohai Red” 0.336 *** 0.888 
杂交子代 Hybrid 0.279 0.119 *** 

 
表 5  杂交子代在 8 个微卫星位点的遗传多样性参数 

Tab.5  Genetic diversity index of hybrid (A. irradians concentricus×“Bohai Red”) in eight microsatellite loci 

位点 Locus 参数 
Parameters M1 M4 M5 M6 M7 M8 M110 M115 均值 Mean

Na 4.000 4.000 3.000 3.000 2.000 7.000 4.000 3.000 3.750 
Ne 1.950 1.227 1.941 2.132 1.300 2.620 2.130 1.350 1.831 
He 0.600 0.066 0.233 0.066 0.266 0.133 0.400 0.200 0.245 
Ho 0.495 0.188 0.493 0.540 0.235 0.628 0.539 0.263 0.423 

PIC 0.443 0.176 0.382 0.421 0.204 0.569 0.434 0.233 0.358 
 

表 6  墨西哥湾扇贝在 8 个微卫星位点的遗传多样性参数 
Tab.6  Genetic diversity index of A. irradians concentricus in eight microsatellite loci 

位点 Locus 参数 
Parameters M1 M4 M5 M6 M7 M8 M110 M115 均值 Mean

Na 5.000 5.00 4.000 4.000 3.000 4.000 5.000 6.000 4.500 
Ne 1.923 2.511 2.395 2.190 1.809 1.352 1.838 2.362 2.048 
He 0.645 0.250 0.625 0.343 0.375 0.032 0.125 0.343 0.342 
Ho 0.488 0.612 0.591 0.552 0.454 0.264 0.463 0.585 0.501 

PIC 0.424 0.527 0.52 0.479 0.371 0.248 0.388 0.53 0.437 
 

表 7  扇贝“渤海红”在 8 个微卫星位点的遗传多样性参数 
Tab.7  Genetic diversity index of “Bohai Red” in eight microsatellite loci 

位点 Locus 参数 
Parameters M1 M4 M5 M6 M7 M8 M110 M115 均值 Mean

Na 12.00 6.000 7.000 5.000 3.000 7.000 5.000 9.000 6.750 
Ne 4.017 2.090 1.995 1.507 1.144 4.403 2.387 1.611 2.394 
He 0.366 0.266 0.600 0.333 0.066 0.310 0.300 0.133 0.297 
Ho 0.763 0.530 0.507 0.342 0.128 0.786 0.591 0.385 0.504 

PIC 0.718 0.490 0.448 0.306 0.1213 0.743 0.498 0.370 0.462 
 

表 8  3 个群体 8 个微卫星位点 F 统计量及基因流值 
Tab.8  F-statistics and gene flow value of eight microsatellite loci in three populations 

位点 Locus 遗传分化指数 Fst 基因流 Nm 固定系数 Fis 
M1 0.0825 2.7818 0.0621 
M4 0.1918 1.0533 0.5546 
M5 0.1333 1.6254 0.0690 
M6 0.1219 1.8001 0.4730 
M7 0.0798 2.8810 0.1195 
M8 0.1797 1.1414 0.7119 

M110 0.0174 14.0963 0.4738 
M115 0.2755 0.6576 0.4430 

均值 Mean 0.1398 1.5387 0.3698 
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3  讨论 

3.1  亲本群体遗传多样性 

遗传多样性可用于评估一个种群抵御外界环境

压力的能力及进化的潜力。在水产动物育种中，遗传

多样性指数常作为一个养殖品种是否需要进行遗传

改良的基础指标之一。本研究中，墨西哥湾扇贝遗传

多样性参数(PIC=0.358)明显低于扇贝“渤海红”(PIC= 
0.462)。研究表明，亲本数量的减少会引起一些低频

率位点的丢失(万俊芬等, 2004a)。在贝类人工养殖过

程中的近亲繁殖、遗传漂变及瓶颈效应使得养殖群体

基因库中某些等位基因丢失，造成养殖群体遗传多样

性和遗传变异度降低(吕林兰等, 2008)。墨西哥湾扇

贝养殖群体最初引种基础群体小(222 个)，且经过 20
多代的累代养殖(张福绥等, 1994)，遗传多样性出现

明显下降。作为新兴的养殖品种扇贝“渤海红”群体，

其遗传多样性参数接近高度遗传多样性(PIC>0.5)，说
明扇贝“渤海红”仍具有较大的选育潜力。 

3.2  杂种优势与亲本遗传距离 

杂种优势是指杂交子代在生长、存活等方面均优

于双亲的现象(张国范等, 2004)。一般认为，杂种优

势的强弱与亲本自身的遗传差异有关，即在一定的范

围内，亲本间的遗传差异越大，其杂交子代往往具有

更高的杂种优势(魏继海等, 2016; 谢晓东等, 2003)。
而亲本间的遗传差异大小可以用遗传距离来衡量 
(张佳佳等, 2018)。本研究中，墨西哥湾扇贝与扇贝“渤
海红”的遗传相似度为 0.7146，遗传距离为 0.3361。
根据 Thorpe(1982)提出的同种群体遗传相似性系数

应介于 0.80~0.97，而遗传距离应介于 0.03~0.20 的观

点，本研究结果中，亲本群体这 2 个参数均不在同种

群体范围内，说明 2 个群体间存在明显的遗传差异。

理论上，二者杂交能够产生杂种优势明显的杂交子

代。研究表明，墨西哥湾扇贝×扇贝“渤海红”的杂交

子代生长速度与亲本墨西哥湾扇贝相比，提高了

20%，具有明显的生长优势，其结果也验证了本研究

的推论(谭杰, 2018)。但贝类遗传育种的实践及理论

证明了杂种优势利用的关键不仅在于亲本间的遗传

差异，还需要亲本间具有较高的配合力(张国范等 , 
2004)。这在海湾扇贝自交家系与交杂家系(郑怀平等, 
2004)及太平洋牡蛎(Crassostrea gigas)近交系间杂交

(Hedgecock et al, 1995)的杂种优势比较中均证明了

这一点。因此，在扇贝“渤海红”与墨西哥湾扇贝 2 个

亲本群体中选择更高配合力亲本个体可能会加强杂

交子代杂种优势的利用。 

3.3  杂交子代遗传偏向性与遗传变异 

在贝类杂交育种中，杂交子代在遗传结构偏向亲

本一方的现象已经有较多报道，如合浦珠母贝

(Pinctada martensii)×珠母贝 (Pinctada margaritifera)
的杂交子代在核型和同工酶上均与合浦珠母贝一致

(姜卫国等, 1983; 李刚等, 1983)；栉孔扇贝×虾夷扇贝

的杂交 F1 代均偏向各自的母本(何斌等, 2007)；栉孔

扇贝×华贵栉孔扇贝的杂交 F1代在遗传上也同样更加

偏向母本栉孔扇贝(万俊芬等, 2004b)。本研究中，杂

交子代与亲本扇贝“渤海红”的遗传距离为 0.1188，与

亲本墨西哥湾扇贝的遗传距离为 0.279，杂交贝在遗

传结构上更偏向于亲本扇贝“渤海红”。研究表明，杂

交子代偏向某一方亲本，与杂交过程中染色体重组、

突变和异染色质附近区域的 SSR 标记的偏分离聚集

(张玉山等, 2008)，以及在胚胎发育过程中染色体的

选择性丢失等相关(Estoup et al, 2002; Fujiwara et al, 
1997)。但也有学者认为，亲本遗传物质对后代贡献

率不一致是因为两亲本基因纯合度不同，基因纯度高

亲本基因型在后代中被检测几率增加(蔡磊等, 2012)。
亲本基因纯合度及遗传物质的重组、变异等原因可能

造成杂交子代在遗传结构上更加偏向于亲本扇贝“渤
海红”。 

杂交能够提高杂交子代的遗传多样性，如日本沼

虾(Macrobrachium nippo Nense)太湖群体和鄱阳湖群

体杂交后，其杂交子代的观测杂合度有明显的提高

(李瀚声等, 2011)；马氏珠母贝近交家系遗传多样性显

著低于杂交家系(张嘉丽等, 2015)。但本研究中，杂

交子代的遗传参数(Ne、He、Ho 和 PIC)均低于亲本墨

西哥湾扇贝和扇贝“渤海红”。同样的现象也出现在紫

扇贝×海湾扇贝的杂交实验中(孙妍等, 2013)。这可能

与杂交实验中使用的亲本数量较少(5 个)有关。研究

表明，当亲本数量低于有效亲本数量时，会导致子代

种群遗传变异力下降(Su et al, 1996)；张海滨等(2005)
等也发现，海湾扇贝过低的亲本数量能够显著影响子

代的生长及存活。贝类配子具有多产性，贝类杂交育

种常采用少数亲本杂交的方式，这种杂交方式可能导

致子代中亲本部分等位基因丢失而影响子代的遗传

变异程度，不利于后续杂交子代继代选育。此外，本

研究中杂交子代群体选用了橙色群体，这也可能造成

杂交子代遗传多样性低于双亲。 
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Genetic Analysis of Argopecten irradians concentricus,  
“Bohai Red” and Their Hybrids 
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Co.Ltd., Zhanjiang  524022; 3. Guangdong Province Nanhai Economic Invertebrates Healthy Breeding Engineering Research 
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V5A 1S6; 6. College of Marine Science and Engineering, Qingdao Agricultural University, Qingdao  266109) 

Abstract    Hybridization between the ‘Bohai Red’ and Argopecten irradians concentricus was 
conducted. The hybrids exhibited heterosis in terms of survival rate, growth rate, and heat tolerance, 
demonstrating substantial potential to replace A. irradians concentricus. To ensure the efficient use 
of these hybrids, we need to understand the genetic structure of the hybrids and their parents. 
Microsatellites are widely used to assess the genetic diversity of aquaculture species and to construct 
a quantitative trait locus due to their characteristics such as abundant polymorphism, rich information, 
and high codominance and conservation. In this research, the genetic diversity of 90 individuals in 3 
populations of A. irradians concentricus, ‘Bohai Red’, and their hybrids was analyzed using 8 pairs 
of microsatellite primers. A total of 67 alleles were amplified, and 4~14 alleles at each locus were 
generated, with a mean allele number of 8.5. Effective allele number, expected heterozygosity, and 
polymorphic content were the highest in ‘Bohai Red’ (2.3947, 0.504, and 0.462, respectively). The 
genetic differentiation index, gene flow, and fixed coefficient were 0.1398, 1.5387, and 0.3698, 
respectively. Between the hybrids and ‘Bohai Red’, the genetic distance was the smallest (0.1188) and 
the genetic similarity was the highest (0.888), suggesting their similar genetic structures. These 
findings provide a reference for the genetic analyses of ‘Bohai Red’ and A. irradians concentricus as 
well as for the breeding of new varieties. 
Key words    Argopecten irradians concentricus; “Bohai Red”; Hybridization; Genetic diversity  
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