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栉孔扇贝、虾夷扇贝及其杂交子代线粒体 COI 和 Cytb 基因遗

传多样性分析 

于  涛1, 吴  彪2, 杨爱国2, 周丽青2, 刘志鸿2   
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实验室, 中国水产科学研究院 黄海水产研究所, 山东 青岛 266071) 

摘要: 为了解栉孔扇贝(Chlamys farreri)、虾夷扇贝(Patinopecten yessoensis)及其杂交子代(F1)的种群遗

传多样性和遗传结构, 对 3 个群体的线粒体 COI 和 Cytb 基因的部分序列进行了扩增和分析。经比对分

别获得 781bp 和 725bp 核苷酸片段, 74 个样本共检测到 47 个单倍型; F1 群体的单倍型数、单倍型多样

性指数、核苷酸多样性及平均核苷酸差异数都是最高的, 而双亲的较低; F1 和栉孔扇贝间的遗传距离最

小, 其次为栉孔扇贝和虾夷扇贝群体之间, F1 和虾夷扇贝群体之间的遗传距离最大; F1 和栉孔扇贝之间

的遗传分化系数较小而两者间的基因流比较大, F1 和栉孔扇贝与虾夷扇贝之间的遗传分化系数较大而

基因流较小, 说明栉孔扇贝和虾夷扇贝群体群体很早就发生了遗传分化; 采用 UPGMA 法和简化的中

介网络法构建的系统树表明, 3 个群体的所有个体被分为 2 个族群, 栉孔扇贝和 F1 交叉聚为一类, 虾夷

扇贝独自聚为一类, 2 个分支间没有交叉; 使用特异性引物分别对 3 个群体进行 PCR 扩增检验, 结果栉

孔扇贝的特异引物能在杂交子代中扩增, 而虾夷扇贝的特异引物不能在子代中扩增出条带, 说明栉孔

扇贝和虾夷扇贝杂交, 其子代的线粒体遗传模式为严格的母系遗传。本研究结果表明杂种优势的形成

与线粒体遗传多样性的变化有关。  
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栉孔扇贝(Chlamys farreri)是我国北方海水传统

养殖的重要经济贝类 , 虾夷扇贝 (Patinopecten yes-

soensis)是原产于日本、俄罗斯远东及朝鲜部分水域的

冷水性贝类, 20世纪 80年代引入中国。针对 20世纪

90 年代以来扇贝在夏季高温季节大规模死亡的现象, 

自 2000 年开始, 黄海水产研究所贝类研究实验室开展

了栉孔扇贝(♀)与虾夷扇贝(♂)远缘杂交的研究, 杂交子

代外形偏向母本, 但和母本相比, 具有明显的优势[1]。 

线粒体(mitochondria)是细胞内呼吸的场所 , 与

细胞周期、信号转导、受精、细胞生长、分化、衰

老、凋亡等有密切关系[2], 线粒体 DNA(mitochondrial 

DNA, mtDNA)是动物细胞中唯一存在于核外的遗传

物质[3], 其分子质量小, 为共价闭合的环状分子, 具

有较高突变率, 突变固定后形成的多态位点可反映

出群体遗传结构、种群分化和种属关系等特点[4]。绝

大多数生物的线粒体遗传模式为母系遗传 [5], 即使

在不同种间的杂交研究中 , 仍遵循母系遗传 , 徐冬

冬 [6]研究了褐牙鲆(Paralichthys olivaceus)和夏牙鲆

(P.dentatus)杂交及回交子代的线粒体遗传模式 , 徐

俊 [7]分析了对栉孔扇贝、华贵栉孔扇贝 (Chlamys 

nobilis)及其杂交子代线粒体遗传模式, 结果都表明

子代线粒体与母本完全相同, 说明在杂交过程中线粒

体遵循母系遗传的方式。但近年来对一些双壳贝类的

研究表明[8], 线粒体基因组不完全遵循母性遗传, 而

是双单性遗传(doubly uniparental inheritance, DUI)。 

滕丽丽[9]利用 16S rRNA研究了栉孔扇贝和虾夷

扇贝杂交其杂交子代的线粒体遗传模式, 结果证明

为严格的母系遗传。一般 16S rRNA基因比较保守, 进

化速率较低, 而细胞色素氧化酶 I 亚基(cytochrome 

oxidase subunit I, COI)和细胞色素 b(cytochrome b, 
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Cytb)则变异较大 , 进化速度适中 , 可提供丰富的

DNA 多态信息, 是研究种间、种内分子进化和系统

发育最有用的基因之一[10-11]。本文首先通过对 COI、

Cytb 基因的扩增进一步确定栉孔扇贝和虾夷扇贝杂

交其杂交子代的线粒体遗传模式; 同时, 分析了 3个

群体线粒体的遗传多样性水平, 探讨了线粒体在杂

种优势表达过程中的作用, 丰富了杂种优势遗传机

理研究的内容。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

栉孔扇贝(♀)与虾夷扇贝(♂)均取自山东长岛海

区, 经杂交产生 F1代; 取亲贝闭壳肌、杂交子代的 D

型幼虫用于实验, 闭壳肌于–80℃保存备用, 酒精固定

幼虫, –20℃保存备用。闭壳肌 DNA 的提取采用酚-氯

仿法进行[12]; D 型幼虫 DNA 的提取参照万俊芬等[13] 

的方法进行。每个群体分别取 30个个体进行实验。 

1.2  PCR 扩增 

COI 基因扩增引物序列为: F-GGTCAACAAAT 

CATAAAGATATT GG (5′-3′), R-TAAACTTCAGGGT 
GACCAAAAAATCA (5′-3′); Cytb 基因扩增引物序

列为: F-TACCATGAGGACAA ATATCATTCTG (5′- 

3′), R-CCTCCTAGTTTGTTAGGGATTGATCG (5′-3′)。 

PCR 扩增体系为 50uL: 模板 DNA50ng、Taq 

DNA Polymerase 1 U(Tiangen)、1×buffer、2mmol/L 

Mg2+、引物分别为 0.2umol/L、0.2mmol/L的 dNTP, 超

纯水补至 50uL。优化后的反应程序 : 94℃预变性

5min; 94℃变性 45s, 48℃(COI)/50℃(Cytb)退火 1min, 

72℃延伸 1min共 35个循环; 72℃延伸 5min。 

1.3  PCR 产物纯化与测序 

1.5%琼脂糖凝胶检测 PCR产物, DL2000 Marker 

确定条带大小, 进行切胶、回收、纯化(Zymoclean™ 

Gel DNA Recovery Kit)。纯化后的 PCR 产物由上海

生工进行双向测序 , 所用测序仪器为 ABI PRISM 

3730, 测序试剂为 BigDyeterminator v3.1。 

1.4  数据分析 

参考吕振明 [14]的分析方法 , 序列采用 Clustal 

1.83 软件进行编辑、排序和校对; 采用 DNAsp 5.10

软件对单倍型数、单倍型多样性指数(H)、核苷酸多

样性指数(Pi)、平均核苷酸差异数(K)等遗传多样性参

数进行计算; 采用 MEGA 4.0.2软件计算遗传距离和

聚类分析, 系统发生树采用 UPGMA 模型进行构建; 

采用简化的中介网络法 [15]构建单倍型网络关系图 ; 

用Arlequin3.5软件计算群体间遗传分化系数 Fst及显

著性(重复次数 1000 次), 群体间基因流 Nm 由公式

Nm=(1–Fst)/2 Fst计算而得。 

1.5  特异性引物验证 

为了进一步验证是否有少量的父本线粒体基因

渗入子代, 参照徐俊[7]的方法, 根据测序所得栉孔扇

贝、虾夷扇贝 COI和 Cytb基因序列以及二者的差异

片段, 利用 Primer 5设计各自特异的引物, 然后利用

特异性引物分别对 3个群体进行扩增, 反应体系、程

序、检测方法同上。特异性引物序列见表 1。 

2  结果 

2.1  扩增结果及碱基组成 

序列经 Clustal 对位排序、校对后, 得到栉孔扇

贝、虾夷扇贝及其杂交子代的 COI和 Cytb基因序列。

3 个群体的 COI 基因序列长度为 781bp, 与 Genebank 

(栉孔扇贝: EU715252.2, 虾夷扇贝: AB271769.1)中

已有的序列进行比对, 同源率都达到 99%, 其中杂

交子代和母本栉孔扇贝的序列一致, 为母系遗传。栉 
 
表 1   特异性引物序列及其退火温度 
Tab.1  Sequences and annealing temperatures of the primers 

种名 序列(5′-3′) 退火温度(℃) 

COI-C-F: CAACAGGAGCTCAATTATGCA; 
COI-C-R: ATATATTATGGCCACTGCTC 

49.5 
栉孔扇贝 

(Chlamys farreri) Cytb-C-F: CCCACCAAGAAGAGGAAAATC; 
Cytb-C-R: CATCTGATCCAGGCCCTGAC 

52 

COI-P-F: TTAAGGGAGCCCAGTTGCGAG; 
COI-P-R: ATACATCATTGCCACCGCAC 

49 
虾夷扇贝 

(Patinopecten yessoensis) Cytb-P-F: CTTAACACGACAAGGAACACG; 
Cytb-P-R: CTTCTCTGCATTTCTCACC 

51.5 
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孔扇贝、杂交子一代的碱基 A、T、G、 C和 A+T 含

量分别为 19.7%、40.5%、23.8%、16.0%和 60.2% ; 虾

夷扇贝的碱基 A、T、G、 C 和 A+T 含量分别为

19.3%、36.2%、25.2%、19.3%和 55.5%。3个群体的

Cytb基因序列长度为 725bp, 与Genebank(栉孔扇贝: 

EU715252.2, 虾夷扇贝: AB271769.1)中已有的序列

进行比对, 同源率也都达到 99%, 杂交子代和母本

栉孔扇贝的序列也一致 , 同样说明为母系遗传 , 栉

孔扇贝、杂交子一代的碱基 A、T、G、 C和 A+T 含

量分别为 23.6%、36.9%、26.1%、13.4%和 60.5% ; 虾

夷扇贝的碱基 A、T、G、 C 和 A+T 含量分别为

17.7%、35.2%、27.8%、17.3%和 54.9%, 通过比较

看出 , 栉孔扇贝和虾夷扇贝杂交 , 其杂交子代线粒

体的遗传模式为严格的母系遗传。 

 

图 1  栉孔扇贝与虾夷扇贝线粒体 COI 和 Cytb基因片段核苷酸序列 

Fig. 1  Nucleotide sequences of COI and Cytb gene fragments of Chlamys farreri and Patinopecten yessoensis 

 

2.2  基因多态性分析 

3个扇贝群体 2种线粒体基因片段的遗传多样性

参数如表 2所示。从单倍型参数看, 杂交子代群体的

单倍型数及单倍型多样性指数最高, 分别为 11、8和

0.914±0.00313、0.956±0.00353, 双亲的单倍型及其多

样性指数相近; 在核苷酸参数中 , 杂交子代群体的

核苷酸多样性依旧是最高的 , 分别为 0.00551± 

0.00630 和 0.00508±0.00601, 其次为虾夷扇贝群体, 

最低为栉孔扇贝群体; 平均核苷酸差异数仍是杂交

子代的最高, 双亲的最低。从以上结果可以看出, 杂

交子代群体的遗传多样性较双亲的有所提高。 

2.3  群体遗传分化和聚类分析 

利用MEGA软件中的 Kimura 2-paramter 双参数

模型对上述 3个群体进行遗传距离计算, COI和 Cytb 
 
表 2  3 个扇贝群体的遗传变异参数 
Tab. 2  Genetic variation parameters of three scallop populations 

参数 个体数(个) 单倍型数 单倍型多样性指数 核苷酸多样性指数 平均核苷酸差异数

COI 14 7 0.824±0.00609 0.00205±0.00282 1.604 
C 

Cytb 11 7 0.873±0.00794 0.00380±0.00446 2.909 

COI 15 10 0.914±0.00313 0.00551±0.00630 4.305 
F1 

Cytb 10 8 0.956±0.00353 0.00508±0.00601 3.889 

COI 14 7 0.824±0.00609 0.00362±0.00403 2.824 
P 

Cytb 10 6 0.867±0.00723 0.00453±0.00468 3.422 
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结果相似, 杂交子代和栉孔扇贝间的遗传距离最小

为 0.004261、0.005625, 其次为栉孔扇贝和虾夷扇贝

群体之间, 为 0.7463、0.9971, 遗传距离最大的是杂交

子代和虾夷扇贝群体之间, 为 0.7501、0.9991。这表

明栉孔扇贝和虾夷扇贝很早就出现了分化, 同时也表

明, 二者的杂交子代的线粒体遗传模式为母系遗传。 

COI 和 Cytb 基因流(Nm)和遗传分化系数(Fst)分

析结果也相似, 杂交子代和栉孔扇贝之间的遗传分

化系数较小 , 基因流则比较大 , 而杂交子代和栉孔

扇贝与虾夷扇贝之间的遗传分化系数较大, 基因流

较小。说明栉孔扇贝和虾夷扇贝群体很早就发生了

遗传分化, 具体结果见表 3。 
 
表 3  3 个扇贝群体间的遗传分化和基因流 
Tab. 3  Genetic divergence and gene flow between three scallop populations 

C F1 P 
 

COI Cytb COI Cytb COI Cytb 

C — — 6.778 33.514 0.379 0.191 

F1 0.0687(P>0.05) 0.00561(P>0.05) — — 0.375 0.183 

P 0.568(P<0.05) 0.997 (P<0.01) 0.571(P<0.05) 0.999(P<0.01) — — 

注: 对角线以下代表群体分化系数 Fst及显著性检验结果(P>0.05分化不显著; P<0.01极显著分化); 对角线以上代表基因流 Nm 
 

采用 UPGMA 法构建 3 个群体 2 种基因的系

统树 , 并对各分支均进行 1000 次的重复检验 , 2

个系统树结果相似 , 见图 3。3 个群体的所有个体

被分为 2 个族群 , 栉孔扇贝和杂交子代交叉聚为

一类 , 虾夷扇贝独自聚为一类 , 2 个分支间没有交

叉。采用简化的中介网络法对各类群单倍型网络

关系图进行构建 , 结果也支持聚类分析结果。如

图 2 所示 , 网络关系图中栉孔扇贝和杂交子代的

单倍型聚为一支 , 而虾夷扇贝的单倍型独自聚为

另一支。  

 

图 2  3个扇贝群体单倍型网络关系图 

Fig. 2  Reduced median network of haplotypes showing genetic relationship between three scallop populations 
 

2.4  特异引物扩增结果 

使用特异性引物分别对栉孔扇贝、虾夷扇贝及

其杂交子代进行 PCR扩增检验。COI-C、Cytb-C2对

引物能选择性的扩增栉孔扇贝的 COI和 Cytb部分片

段, 分别得到大小约为 450bp 和 520bp 的扩增产物, 

在虾夷扇贝中则无扩增产物。引物 COI-P、Cytb-P

则能选择性的扩增虾夷扇贝的COI和Cytb部分片段, 

分别得到约 450bp和 520bp大小的扩增产物, 而在栉

孔扇贝中无扩增产物, 如图 4。用各自的特异引物对

杂交子代进行扩增, 得出的结果和在栉孔扇贝中的

一致 , 栉孔扇贝的特异引物能在杂交子代中扩增 , 

而虾夷扇贝的特异引物不能在子代中扩增出条带(图

4), 说明栉孔扇贝和虾夷扇贝杂交, 其子代的线粒体

遗传模式为严格的母系遗传。 

3  讨论 

3.1  栉孔扇贝与虾夷扇贝杂交 

杨爱国 [1]以栉孔扇贝与虾夷扇贝作亲本 , 进行

了正反交实验, 杂交后代在同一海区进行了养殖试

验。结果表明, 水温 15~18℃条件下, 正、反交均可

正常受精, 受精率在 90%以上, 与对照组没有明显

差别; 成体的外部形态与母本基本相同 , 是偏向母

本类型的异源二倍体; 正交组在第 2 年高水温季节

栉孔扇贝出现大量死亡的情况下 , 成活率达 95%, 

生长速度提高 23%, 反交组在苗种中间暂养和养殖

过程中的成活率比虾夷扇贝提高 16%, 生长速度未

见显著差别; 正、反交子一代生殖腺发育正常, 可排

放精、卵。试验证明, 栉孔扇贝(♀)×虾夷扇贝(♂)的杂 
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图 3  3个扇贝群体的 UPGMA聚类分析 

Fig. 3  UPGMA (unweighted pair group method with arithmetic mean) tree constructed from genetic distances among three 
scallop populations  

 

交子一代 , 外部形态虽与栉孔扇贝基本相同 , 但显

著提高了栉孔扇贝的生产性能尤其是抗逆能力, 远

缘杂交育种是解决栉孔扇贝大面积死亡的重要途径

之一, 其杂交子一代已经具有生产使用价值。 

为验证杂交的杂交的真实性, 周丽青[16]采用扫描

电镜和透射电镜技术对栉孔扇贝(♀)×虾夷扇贝(♂)的

精子人卵过程进行观察。结果表明, 这 2种扇贝杂交与

亲本自交的精子人卵过程没有本质的区别。成熟的精

卵相遇时, 相互激活, 产生一系列胞间反应, 卵子的激

活集中表现为皮层反应、受精膜举起、成熟分裂重 

新启动; 精子激活集中表现为顶体反应和受精锥形成。

杨璞[17-18]采用 SSR、RAPD 和 GISH 技术对栉孔扇贝

(♀) 和虾夷扇贝(♂) 杂交子代胚后发育, 其中 SSR 引

物 P13F449和KMY134的扩增产物中可以明显地分辨

出来自父母本群体的特有条带; 在 RAPD 检测中, 栉

孔扇贝的特异条带和虾夷扇贝特异条带均能在后代中

扩增出来; GISH 结果也表明, 杂交扇贝在担轮幼虫期

和 D 形幼虫期均继承了来自父母本遗传物质。 

3.2  线粒体研究 

线粒体DNA是动物细胞中唯一存在于细胞核外 
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图 4  通用引物及特异性引物 PCR扩增结果 

Fig. 4  Amplified results of the general and special primers 
a、c: COI和 Cytb通用引物在 3个群体中的扩增: 1~4为栉孔扇贝, 5~8为杂交子代, 9~12为虾夷扇贝。b、d: COI和 Cytb特异性引物在 3个群

体中的扩增: b(左)、d(左)为虾夷扇贝的特异性引物在虾夷扇贝(b1-b4, d7-d10)、栉孔扇贝(b5-b7, d1-d3)及其杂交子代(a8-a10, d4-d6)中的扩增结

果; b(右)、d(右)为栉孔扇贝的 COI特异引物在栉孔扇贝(b11-b13, d11-d14)、杂交子代(b14-b16, d15-d18)和虾夷扇贝(b17-b20, d19-d22)中的扩增

结果 

Fig a and c was the amplified results of the general primers in the three populations: 1-4 was Chlamys farreri, 5-8 was the hybrid offspring, 9-12 was 
Patinopecten yessoensis. Fig b and d was the amplified result of the special primers in the three populations: b(left)、d(left) was the amplified results of  

the P.yessoensis’ special primers in P.yessoensis(b1-b4, d7-d10), C.farreri(b5-b7, d1-d3), the hybrid offspring(b8-b10, d4-d6); b(right)、d(right) was the 

amplified results of  the C.farreri’s special primers in C.farreri (b11-b13, d11-d14), the hybrid offspring(b14-b16, d15-d18), P.yessoensis(b17-b20, 
d19-d22). 

 
的遗传物质, 其分子量小、为共价闭合的环状分子、

遗传性稳定、呈严格的母系遗传、无组织特异性、

进化速度快, 在群体遗传学、系统发育学、分子生态

学等学科的应用越来越受到关注。秦芳[19]通过分析

利川马线粒体 DNA Cytb基因全序列, 发现所分析的

群体遗传多态性都较丰富; 吕振明[14]采用 16S rRNA

基因测序技术对青岛、舟山、厦门和广州 4 个鳓地

理群体的种群结构及遗传变异进行研究, 结果表明, 

中国现存鳓种群仍具较高的遗传多样性水平, 同时

发现, 青岛群体与其他 3 个群体间存在显著的遗传

分化, 推测青岛群体的分化可能与晚更新世以来频

繁的海平面变化有关; 牟希东[20]将鲫鱼和金鱼线粒

体 Cytb 基因序列进行比较 , 发现二者同源性达

97.9%, 表明二者还在同一种的水平上。 

本研究发现, 杂交子代在单倍型多样性、平均核

苷酸多样性等遗传参数方面较父母本有所提高, 原

因可能是杂交的结果, 在虾夷扇贝的精子进入栉孔

扇贝的卵子时, 除了核 DNA进入外还有其他物质进

入了卵细胞 , 受精卵的细胞内环境发生很大变化 , 

致使线粒体 DNA处于一种新的体系中。同种生物其

细胞内环境非常相似 , 基因间经过长期的进化 , 已

达到一种平衡状态 , 自交不会发生剧烈的变化 , 而

当近缘种或远缘种杂交时, 细胞内环境发生剧烈变

化, 出于本能两套基因间会相互协调达到一种平衡, 

由于线粒体DNA的复制酶没有校对能力和无核蛋白

保护 [21], 变异率本来就高, 这就造成在某些位点可

能发生了突变但没有有效的损伤修复机制, 突变就

很容易固定了下来导致多样性升高。Ladoukakis[22]

在双单性遗传的贝类中发现, F和 M线粒体 DNA有

重组现象发生, 且其同源重组率的高低与双亲的线

粒体的差异大小有关。 

3.3  母系遗传的研究 

绝大多数生物的线粒体遗传模式为母系遗传 , 

即后代雌雄性的线粒体 DNA和母本一致。对褐牙鲆

(Paralichthys olivaceus)、夏牙鲆(P.dentatus)[6]、翡翠

股贻贝(Perna viridis)[23]、栉孔扇贝和华贵栉孔扇贝

(Chlamys nobilis)[7]的研究表明, 子代的线粒体类型

都与母本完全相同, 线粒体遵循母系遗传的方式。但

近年来, 在贻贝科(Mytilus galloprovincialis、M.edulis、

M.trossulus)、帘蛤科(Venerupis philippmarum、 Tapes 

philippinarum)、斧蛤科(Donax trunculus)、珍珠蚌科

(Margaritifera hembeli)、河蚌科(Ligumia recta)等双

壳贝类的研究中 [24]发现了双单性遗传 (doubly uni-

parental inheritance, DUI)现象, 即在雌性体内只有一

套线粒体 DNA, 和母体线粒体 DNA一致, 称为 F型

线粒体基因组, 而在雄性体内则有两套线粒体 DNA, 

一套存在于身体的肌肉组织, 与同代雌性个体和母

本的 F 型线粒体一致, 而另一套则存在于雄性性腺

中, 称为M型线粒体基因组, F型线粒体与M型线粒
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体基因序列有 10%~30%的差异[25]。从本文的结果可

以看到 , 栉孔扇贝和虾夷扇贝杂交 , 其杂交子代的

线粒体 DNA 和母本的相似性达到 99.5%, 且只有一

套 DNA序列, 说明栉孔扇贝和虾夷扇贝杂交其子代

的线粒体 DNA的遗传模式为严格的母系遗传, 这与

滕丽丽[9]利用 16S rRNA得出的结果一致。特异性引

物验证实验显示, 栉孔扇贝的特异性引物可以在栉

孔扇贝和杂交群体中扩增出来, 而不能在虾夷扇贝

群体中扩增 ; 同样 , 虾夷扇贝的特异性引物可以在

虾夷扇贝扩增出来, 而不能在栉孔扇贝和杂交群体

中扩增, 进一步证明栉孔扇贝和虾夷扇贝杂交其子

代的线粒体 DNA的遗传模式为严格的母系遗传。 

3.4  细胞质遗传与杂种优势 

滕丽莉[9]、何斌[26]、程宁宁等[27]利用 RAPD、

ISSR、SRAP等技术研究了栉孔扇贝、虾夷扇贝及其

杂交子一代的核遗传物质的多样性水平, 都得到类

似的结果, 即杂交子代群体的遗传多样性水平都升

高, 得出遗传多样性的升高对杂种优势的形成有一

定的贡献。群体遗传多样性水平是评价生物资源的

重要指标, 与生物对环境的适应能力、生长速度、抗

病能力等密切相关, 是物种保持进化潜能的基本条

件, 遗传多样性的升高将使物种表现出更强的适应

性即表现出一定的优势[28]。杂种优势的表现涉及到

各种基因之间、各种生理生化反应之间以及遗传物

质与环境之间的相互作用, 因此仅仅从核基因角度

来解释杂种优势的形成显然是不够的, 作为动物细

胞核外的唯一的遗传物质, 线粒体 DNA也应该参与

了杂种优势的形成。 

本文利用 COI和 Cytb基因考察杂交子代线粒体

DNA 的遗传多样性水平, 结果显示, 在单倍型数、

单倍型多样性指数、核苷酸多样性及平均核苷酸差

异数等多样性指数方面得出的结果和对核基因研究

得出的结果类似, 即杂交子代的多样性都比两亲本

的都要高。遗传多样性的升高将使物种表现出更强

的适应性即表现出一定的优势, 核遗传是这个原理, 

那么细胞质的也应该如此, 线粒体遗传多样性的升

高对杂种优势的形成也应该有一定的作用。 

Mcdaniel[29-30]等研究发现 , 杂种优势的产生与

线粒体的活性有密切联系, 具有杂种优势的子代往

往具有较高的线粒体活性; 郑兢贵等[31]的研究表明, 

在超微结构上 , 杂交子代的线粒体比亲本的发达 ; 

Sarkissian[3]研究还发现 , 将两亲本的线粒体混合 , 

混合后的线粒体的活性比任何一方的亲本的都要高, 

但和子代的线粒体活性相当。线粒体的遗传模式为

母系遗传 , 父本的线粒体不能传递给后代 , 所以是

父本的某些物质进入卵子, 从而形成了一个全新的细

胞内环境导致子代线粒体的变化, 使其多样性升高, 

多样性升高的结果之一就是使线粒体的活性升高, 类

似结论在 Sarkissian[30]的研究中也有发现, 具有较高线

粒体活性的杂交子代其线粒体的多态性也较高。 
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Abstract: Mitochondrial DNA cytochrome oxidase subunit I (COI) and cytochrome b (Cytb) gene fragments were 

amplified and analyzed to examine the genetic diversity and structure of three scallop populations: Chlamys farreri, 

Patinopecten yessoensis, and their hybrid (F1). Fragments with 781 bp of the partial COI gene and 725 bp of the partial 

Cytb gene were obtained after alignment and emendation, and 47 haplotypes were found in the sequences of the 74 samples. 

The genetic diversity indexes, including the haplotype number, haplotype diversity, nucleotide diversity, and average 

number of nucleotide differences, showed that the genetic diversity of F1 was greater than that of the parents. The ge-

netic distance between F1 and C. farreri was the nearest and that between F1 and P. yessoensis was the farthest. The 

level of gene flow between F1 and P. yessoensis was less than the level between F1 and C. farreri, while the population 

differentiation values between F1 and P. yessoensis was greater than the value between F1 and C. farreri, suggesting 

that the differentiation between C. farreri and P. yessoensis happened a long time ago. A UPGMA tree and reduced 

median network of haplotypes led to the same result, with the population of C. farreri and F1 gathered together and the 

population of P. yessoensis gathered together independently. PCR reamplification revealed that the special primers of 

C. farreri could be amplified but the P. yessoensis special primers could not be amplified in the F1 population, indi-

cating that the mitochondrial DNA genetic model of F1 represented matrilinear inheritance. 
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