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舟山近海条石鲷野生群体与人工放流群体遗传多样性的

AFLP分析 
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摘要: 利用 AFLP 技术对舟山近海条石鲷(Oplegnathus fasciatus)野生和放流群体的遗传多样性进行比

较分析, 旨在为条石鲷的人工增殖及其种质资源的保护和利用提供遗传学的基础资料。采用 8 对引物

组合在 2 个群体中共扩增得到位点 316 个, 多态性位点为 162 个, 多态性比例为 51.67%。野生群体和

放流群体的多态性位点比例(P), Nei’s 基因多样性指数(H)和 Shannon’s 多样性指数(I)分别为 46.75%和

44.67%, 0.097 和 0.089, 0.16 和 0.15。野生群体的遗传多样性水平略高于放流群体, 但差异并不显著 

(P>0.05)。两群体间的遗传相似系数(S)和遗传距离(D)分别为 0.99 和 0.0073; 基因分化系数(Gst)为 0.036, 

群体间无显著遗传分化(P>0.05)。分子方差(AMOVA)分析表明 96.82%的遗传变异来源于群体内的个体

间, 群体间无显著的遗传差异(P>0.05)。以上研究结果表明条石鲷的放流群体与野生群体间无明显的遗

传分化, 放流群体的遗传多样性水平尚处于一个合理状态。但为了避免放流群体对野生群体产生负面

的遗传效应, 应当增加放流群体繁育亲本的数量, 并对放流群体的遗传变异水平进行持续监测。 
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针对目前海洋渔业资源衰退现状, 世界各国政
府均实施积极的资源养护和渔业管理措施, 优化渔
业资源结构 , 改善海域生态环境 , 恢复日趋衰退的
海洋渔业资源。其中, 人工增殖放流是恢复渔业资源
最为直接有效的措施。但是, 增殖放流的苗种来自于
人工繁育 , 从保护生态学角度来看 , 由于放养鱼类
与野生鱼类之间存在遗传差异, 可能对自然群体产
生负面影响 , 使鱼类基因库的遗传变异降低 , 从而
直接影响到野生群体的遗传多样性水平[1-2]。 

一直以来, 养殖群体对野生群体的遗传效应备
受研究人员关注, 因放养而导致的负面遗传影响的
证据日益增多。在大西洋鲑中, 多代连续的人工养殖
造成养殖群体 42%的等位基因丢失, 当这些苗种放
流或逃逸到自然界时, 对野生群体的遗传结构产生
影响, 导致野生群体的数量降低[3-4]。日本学者研究

发现条斑星鲽(Verasper moseri)放流回捕群体的遗传
变异水平和有效群体大小较低, 具有引起近交衰退
的风险[5]。中国学者吴旭等[6]研究发现, 肖四海湖野
生和放流的鳜群体的遗传结构存在显著分化。

Fritzner 等[7]研究认为, 为避免人工增殖群体与野生

群体的基因库混杂 , 在实施增殖时 , 应对人工放流
群体进行遗传多样性评估, 从而确保野生群体的遗
传结构稳定。因此, 采用适当、适时监控, 研究放流
群体与野生群体的遗传异质性, 了解放流物种资源
的遗传结构及其遗传多样性状况, 对评估增殖放流
效果、丰富海洋生物的遗传学背景资料具有着重要

的作用。  
条石鲷 (Oplegnathus fasciatus), 隶属于鲈形目

(Perciformes)、 石 鲷 科 (Oplegnathidae)、 石 鲷 属
(Oplegnathus), 俗称日本鹦鹉鱼, 自然分布于太平洋
和印度洋沿岸, 中国产于黄海、东海和台湾海峡, 是
一种暖温性海洋中下层的岛礁性鱼类 [8-9]。近年来 , 
由于环境污染、气候条件变化及过渡捕捞等原因, 造
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成包括条石鲷在内的野生经济鱼类资源急剧衰退。

条石鲷被农业部确定为重要的人工增殖放流品种 , 
自 2006 年起连续多年在舟山海域进行人工增殖放
流。目前 , 有关条石鲷的研究主要涉及早期发     
育[10-11]、人工繁育[12]及养殖[13-14]等方面。关于其群

体遗传学的研究报道仅见于孙鹏等[15-16]利用线粒体

控制区域序列分析技术研究了条石鲷单一性群体的

遗传多样性水平和遗传结构。有关条石鲷野生群体

和人工放流群体的遗传多样性的比较分析尚未见报

道。本研究利用 AFLP 技术对舟山近海的条石鲷野
生群体和放流群体的遗传多样性进行比较分析, 探
讨野生群体和放流群体的遗传差异, 为条石鲷人工
增殖提供科学指导, 并为其种质资源的保护和利用
提供遗传学的基础资料。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

实验所用的一个条石鲷群体于 2005年采自舟山
附近海区, 取样前未曾进行条石鲷的人工放流活动, 
故所取样本可以认定为野生群体, 共 30 尾, 平均体
长为 18.35 cm±1.32 cm。另一个群体为人工放流群体, 
由舟山市水产研究所于 2010年人工繁育所得, 共 30
尾, 平均体长为 5.53 cm±0.52 cm。人工放流群体的
亲鱼为舟山嵊泗附近海域放流前捕获的野生鱼驯养

而成, 共 32尾, 雌性与雄性的比例约为 2 : 1。对采
集样本取肌肉或尾鳍, –20℃冰箱保存备用。 

1.2  基因组 DNA 提取 
基因组 DNA 采用海洋动物组织基因组 DNA 提

取试剂盒提取(TIANGEN, 北京), 然后用 0.8%琼脂
糖凝胶电泳检测, 并利用紫外分光光度计测定 DNA
浓度和纯度, 用双蒸水稀释至 50 mg/L备用。 

1.3  AFLP 分析 
AFLP分析参照 Vos等[17]的方法。根据预实验结

果, 选取选择性引物组合 E-AAC/ M-CTC、E-AAC/ 
M-CTG、E-ACA/ M-CAT、E-ACA/ M-CTT、E-ACC/ 
M-CAT、E-ACC/ M-CTT、E-AGA/ M-CAT和 E-AGA/ 
M-CTT用于 AFLP分析。选择性扩增产物经 6%的变
性聚丙烯酰胺凝胶电泳后银染显色, 将获得清晰条
带的胶板进行拍照并记录结果。 

1.4  数据处理和分析 
根据电泳图谱中扩增条带的有无分别记录为“1”

和“0”, 所有数据统计后形成矩阵, 统计多态性位点
数, 计算显性基因型频率等参数。利用 Popgen1.32[18]

软件计算多态性位点比例 (P)、Shannon’s 多样性指
数 (I)[19]、Nei’s [20]基因多样性指数 (H)、Nei’s [21]

遗传距离 (D) 及遗传相似系数 (S)、Nei’s[22]基因分

化系数 (Gst) 等遗传参数, 利用 Arlequin3.1[23]软件

进行 AMOVA 分析。基于个体间的遗传距离, 利用
Mega3.1[24]软件构建 UPGMA系统树。 

2  结果与分析 

2.1  AFLP 扩增结果 
利用筛选出的 8 对选择性引物组合, 在两个群

体的 60 个个体中共得到 316 个清晰位点, 其中多态
性位点为 162个, 多态性比例为 51.67%(图 1)。不同
引物的扩增位点数从 33到 52不等, 扩增出的多态性
位点数为 14～28 不等, 检出的多态性比例范围为
38.89%～68.29% (表 1)。野生和放流群体中分别扩增
出多态性位点数为 144个和 134个, 多态性比例分别
为 46.75%和 44.67%, 野生群体中扩增的多态性比例
略高于人工放流群体 , 但差异并不显著  (df =1, 
χ2=0.23, P>0.05)。 

 

图 1  引物组合 E-AGA/M-CTT扩增得到的条石鲷 AFLP 
指纹图谱 

Fig. 1  AFLP patterns of Oplegnathus fasciatus using 
primer set E-AGA/M-CTT 

1~30.人工放流群体; 31~60. 野生群体; M. marker 
Individuals 1 to 30 were hatchery-released population; 31 to 60 were 
wild population and individuals; the letter “M” denotes markers 

 
2.2  野生群体与放流群体的遗传变异分析 

条石鲷野生群体与放流群体的 Nei’s 基因多样
性指数(H)和 Shannon’s 多样性指数(I)分别为 0.097
和 0.089, 0.16和 0.15(表 2)。野生群体的 Nei’s基因
多样性指数(H)和 Shannon’s 多样性指数(I)略高于放
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流群体。两群体间的遗传相似系数和遗传距离分别

为 0.99和 0.0073, 基因分化系数Gst为 0.036, 两群体
间无显著遗传分化(P>0.05); AMOVA 分析结果表明

96.82%的遗传变异来源于群体内的个体间 , 仅有
3.16%的遗传变异来自群体间, 两群体间无显著遗传
差异 (P>0.05, 表 3)。 

 
表 1  不同引物组合的扩增结果 
Tab. 1  Amplification results of different primer combinations 

不同群体的多态性位点数 
引物组合 扩增位点数 多态性位点数 

野生 放流 

E-AAC/ M-CTC 33 20(60.61) 21(60.61) 15(48.39) 
E-AAC/ M-CTG 41 28(68.29) 23(57.50) 19(54.29) 
E-ACA/ M-CAT 42 18(42.86) 16(39.02) 17(41.46) 
E-ACA/ M-CTT 38 18(47.37) 17(45.95) 18(47.37) 
E-ACC/ M-CAT 36 14(38.89) 11(31.43) 10(30.30) 
E-ACC/ M-CTT 36 24(66.67) 23(65.71) 22(64.71) 
E-AGA/ M-CAT 38 15(39.47) 11(31.43) 11(29.73) 
E-AGA/ M-CTT 52 25(48.08) 22(43.14) 22(43.14) 

总数 316 162(51.67) 144(46.75) 134(44.67) 

注: 括号内为多态性位点比例(P) 
 
表 2  条石鲷两个群体的遗传多样性参数 
Tab. 2  Parameters of genetic diversity in two populations of Oplegnathus fasciatus 

群体 Nei’s基因多样性指数 
(H) 

Shannon’s多样性指数 
(I) 

群体内平均相似系数    
/群体内平均遗传距离 

(S/D) 
野生群体 0.097 0.16 0.88/0.13 
放流群体 0.089 0.15 0.89/0.12 

 
表 3  条石鲷两个群体遗传变异的 AMOVA 分析 
Tab. 3  Analysis of molecular variance (AMOVA) in two     

populations of Oplegnathus fasciatus 

变异来源 自由度 平方和 方差组分 方差比例

(%) 
群体间 1 33.72 0.56 3.18 
群体内 58 985.57 16.99 96.82 

 
将 316 个扩增位点的显性基因型频率以 10%为

单位划分区间, 0 和 100%分别设为一个单独的区间, 
共划分 12 个区间, 统计显性基因型频率位于各区间
内的位点数。结果显示, 两个群体扩增位点数在不同
显性基因型频率区间的分布呈现一定的规律, 反映
了两个群体的遗传结构特点  (图  2)。野生群体在
1%～9%区间的扩增位点数呈现峰值 , 放流群体在
20%～29%区间的扩增位点数呈现峰值, 两个群体在
30%～100%区间的扩增位点数分布变化趋势基本一
致。从扩增位点数在不同显性基因频率区间的分布

来看, 放流群体的低频率显性位点数比野生群体的
少, 表明野生群体的显性基因频率分布相对放流群

体的要稳定。 

2.3  野生群体与放流群体的聚类分析 
利用 MEGA3.1 软件基于条石鲷 60 个个体间的

遗传距离, 构建了 UPGMA系统树如图 3。系统树结
果显示, 60个个体分为两支, 两个群体的个体分散于
两个分支 , 没有出现群体聚类的现象 , 表明两个群

体没有出现明显的遗传分化, 具有较近的亲缘关系。 

 
图 2  扩增位点数在不同显性基因频率区间内的分布 

Fig. 2  Distributions of amplified loci in different frequency 
of intervals  
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图 3  条石鲷 60个个体的 UPGMA聚类树 
Fig. 3  UPGMA dendrogram of 60 individuals of Oplegnathus fasciatus 

1～30. 人工放流群体; 31～60. 野生群体 
Individuals 1 to 30 were hatchery-released population; 31 to 60 were wild population and individuals 

 

3  讨论 
本实验利用 8 对 AFLP 选择性引物组合对舟山

近海条石鲷野生群体与人工放流群体的遗传多样性

进行分析, 在 60 个个体中共得到扩增位点 362 个, 
不同引物组合扩增位点数从 33到 52不等, 多态性位
点数为 14～28 不等, 每对引物平均得到扩增位点数
和多态性位点数分别约为 40 和 20, AFLP 标记表现
出了丰富的多态性和较高的灵敏度。 

多态性位点比例(P)、Nei’s 基因多样性指数(H) 
和 Shannon’s 多样性指数 (I) 是衡量群体遗传多样

性的重要参数, 反映了群体在数个基因座位上的遗
传变异, 其值大小可以反映群体遗传变异的高低。本
研究中 , 条石鲷野生群体的多态性位点比例为
46.75%, Nei’s遗传多样性指数(H) 和 Shannon’s多样
性指数(I)分别为 0.097和 0.16。与中国近海鱼类现有
的 AFLP 分析数据相比, 条石鲷的遗传多样性水平
较真鲷(Pagrus major) (P=58.4%～64.0%)[25]、小黄鱼

(Larimichthys polyactis) (P=55.34~60.09%, H= 
0.12~0.14)[26]、银鲳 (Pampus argenteus) (P=62.9%~ 
67.0%, I=0.23~0.25)[27]低, 与黄姑鱼 (Nibea albiflora) 
(P=51.70%, H=0.10)[28]相当 , 但较褐牙鲆 (Paralich-



 

 Marine Sciences / Vol. 36, No. 8 / 2012 25 

thys olivaceus) (P=40.29~44.31%)[29] 和 马 鲛 鱼

(Scomberomorus niphonius) (P=38.54% ～ 45.70%, 
H=0.081～0.098)[30]高。这表明条石鲷的野生群体的

遗传变异水平相对略高。孙鹏等[15]利用线粒体 COⅠ

基因和 Cytb基因对舟山海域的条石鲷野生群体进行
群体遗传学分析也表明其野生群体具有较高的遗传

多样性水平。这可能与海洋鱼类的生境面积广大且

种群分布分散有关[26-28]。 
物种的遗传多样性高低与其适应能力、生存能

力和进化潜力密切相关。野生种群遗传多样性水平

的减少可能导致鱼类成活率、生长与繁殖效率变低, 
降低种群个体对变化的环境的适应能力[31]。由于放

流的苗种来自人工养殖, 许多研究表明养殖群体的
遗传变异水平低于野生群体 , 如大西洋鲑 (Salmo 
salar L.)[3]、褐牙鲆[29, 32]等, 因此, 放流苗种可能对
野生群体产生负面的遗传影响。本研究中, 比较条石
鲷两个群体的扩增多态位点数、多态性位点比例 
(P)、Nei’s基因多样性指数(H)和 Shannon’s多样性指
数(I)等参数发现野生群体的遗传变异水平略高于放
流群体, 但差异不显著, 群体间无明显的遗传分化, 
这可能是由于人工放流群体的繁育亲鱼与野生群体

来自同一海域有关; 然而, 放流群体中 1%～9%低频
位点数略低于野生群体, 这可视为隐性纯合位点过
剩 , 稀有位点的丢失 , 致使放流群体的遗传多样性
水平会略低于野生群体, 这可能由于放流群体培育
过程中亲鱼数量限制及繁殖过程中的一些不合理因

素 (如亲鱼大小、亲鱼雌雄比例、遗传漂变等 )所    
致[31-33]。条石鲷野生群体稀有位点对整个群体的遗

传变异水平影响不算大, 但对于整个基因库却很重
要。因此, 对该条石鲷人工放流群体的遗传多样性水
平处于一个合理状态的现状也不能过于乐观。 

人工增殖放流是快速恢复种群数量的有效方法, 
然而 , 人工放流的遗传效应一直存在争议。
Gonzalez[34]研究发现: 虽然近 30 年的人工放流使日
本海域黑鲷(Acanthopagrus schlegelii)种群数量增加, 
但也导致其自然群体的遗传变异水平有所下降。

Kitada[35]对真鲷和太平洋鲱(Clupea pallasi)增殖放流
的遗传效应进行跟踪研究, 结果发现放流群体并未
影响野生群体的遗传多样性。保证人工放流群体的

遗传多样性水平可以避免其对野生群体遗传危害。

从种质资源保护的角度出发, 进行人工放流时用于
人工繁育的亲本应当直接从自然群体中选择, 不要
采用养殖的子代作为亲本 , 且亲本数量不宜过少 , 

一般推荐的亲本数量在 50～350尾[31, 36]。本研究中, 
条石鲷放流群体的亲本与野生群体来自同一海域 , 
且放流群体的遗传多样性水平尚处于较为合理的状

态, 可能不会对野生群体的遗传结构造成影响。但为
了避免放流群体对自然群体遗传多样性的负面影响, 
应当增加繁育亲本的数量; 而且 , 在今后的放流过
程中要对放流群体的遗传变异水平进行持续监测。 
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AFLP 

LI San-lei1, 2, XU Dong-dong1, LOU Bao1, WANG Wei-ding1, XIN Jian1,  
MAO Guo-min1, ZHAN Wei1 
(1. Marine Fishery Institute of Zhejiang Province, Zhejiang Province Key Lab of Mariculture and Enhancement, 
Zhoushan 316100, China; 2. Zhejiang Ocean University, Zhoushan 316004, China) 

Received: Apr.,18, 2011 
Key words: Oplegnathus fasciatus; wild population; hatchery-released population; genetic diversity; AFLP 
 
Abstract: The genetic variations of wild and hatchery-released Oplegnathus fasciatus from inshore water of Zhou-
shan were analyzed using amplified fragment length polymorphism (AFLP) to provide basic genetic information for 
the population enhancement and genetic resource protection and utilization in this fish species. A total of 316 loci 

were generated in the two populations using 8 primer combinations, among which 162 (51.67％) were polymorphic. 

The percentages of polymorphic loci in the wild or hatchery-released populations were 46.75% or 44.67%, respec-
tively. The genetic diversities in terms of Nei’s gene diversity and Shannon’s diversity index in the wild population 
were 0.097 and 0.16, respectively. The corresponding values in hatchery-released population were 0.089 and 0.15, 
respectively. These results showed that the genetic diversity in the wild population was slightly higher than that in 
the hatchery-released population, but the difference in genetic diversity of the two populations was not significant 
(P>0.05). The genetic similarity coefficient and genetic distance between the two populations were 0.99 and 0.0073, 
respectively. The value of Gst coefficient was 0.036, which indicated no significant genetic differentiation between 
the two populations (P>0.05). The analysis of molecular variance (AMOVA) showed that 96.82% of the genetic 
variation occurred among individuals within populations, which also revealed no significant genetic variation be-
tween the two populations (P>0.05). The genetic diversity of hatchery-released population was at a reasonable level 
of state and genetic differentiation was not significant between the wild and hatchery-released populations. It was 
noticeable to take approaches to avoid the potential negative genetic effects of hatchery-released on wild popula-
tions. The number of parental fish should increase and the genetic variation level of hatchery-released population 
ought to be continuously monitored in the future. 
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