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中国黄渤海真江蓠(Agarophyton vermiculophyllum)群体遗传

多样性研究 
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摘要: 真江蓠是原产于西北太平洋的重要经济红藻。我们利用 10 对微卫星引物检测中国黄渤海地区真

江蓠的群体遗传多样性和结构。10 个微卫星位点在 12 个群体中共检测到 65 个等位基因, 每个位点的

等位基因(Na)为 1~28, 有效等位基因(Ne)为 1.0~9.6。每个群体的平均等位基因(Na)、平均有效等位基因

(Ne)、平均香浓指数(I)、平均观察杂合度(Ho)和平均预期杂合度(He)分别为 2.4、1.6、0.419、0.133 和

0.227, 显示较低的群体遗传多样性。中国黄渤海 12 个真江蓠群体间遗传分化较大(Fst=0.398 7), 基因

流有限(Nm=0.377 1), 近交系数为正(Fis=0.391 3, Fit=0.634 0), 表明可能存在近交和杂合子缺失现象。

Structure 和 UPGMA 系统进化分析一致将 12 个群体分为两个遗传组, 并在黑石礁群体(HS)和石岛群体

(SD)中发现明显的遗传混杂现象。AMOVA 分析显示遗传变异主要来自于群体内(73.27%)。该研究可

为黄渤海地区真江蓠自然资源保护和管理提供科学依据。 
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气候变化和近岸环境变迁是影响潮间带海洋生

物群体遗传多样性和分化的重要因素。黄渤海作为

太平洋西部的边缘海, 形成于第四纪更新世晚期 [1], 

在末次盛冰期(Last Glacial Maximum, LGM)经历了

剧烈的气候和海岸环境变迁。更新世冰期导致全球

海平面下降 120~140 m[2], 使得西北太平洋边缘海

面积缩小 , 黄渤海陆架几乎完全暴露成为陆地 , 东

海向东缩减变为狭长的冲绳海槽[2-3]。边缘海面积的

缩减导致海洋物种大量减少, 残遗物种只能在避难

所生存, 因此避难所的不连续性成为不同群体之间

隔离和分化的重要因素 [4], 其中冲绳海槽被证实是

多种海洋生物的冰期避难所 [3, 5]。在更新世间冰期, 

气温回暖海平面上升, 残遗物种从避难所扩展到新

的栖息地。这种群体扩张可能导致来自不同避难所

的群体之间的遗传交换, 消除了隔离造成的群体分

化 [6]。除此之外 , 黄渤海的洋流系统对海洋生物的

遗传多样性和分化也具有重要影响 [7]。主导黄渤海

海域的洋流主要是北向的黑潮分支黄海暖流和南

向的中国沿岸流, 黄海暖流和中国沿岸流驱动的群

体遗传均质性在鼠尾藻(Sargassum thunbergii)[7-8]和

角叉菜(Chondrus ocellatus)[5]等多种海洋生物中已

有报道。 

真江蓠 (Agarophyton vermiculophyllum)隶属于

红 藻 门 (Rhodophyta), 真 红 藻 纲 (Florideophyceae), 

江蓠目 (Gracilariales), 江蓠科 (Gracilariaceae), Aga-

rophyton属, 是原产于亚洲-西北太平洋的一种食用红

藻, 也是一种在世界范围内广泛分布的入侵种[9]。真

江蓠不仅是提取琼胶的主要原料, 而且是重要的生态

奠基物种, 因此具有重要的经济和生态价值[10-11]。除

此之外 , 真江蓠还可作为生物过滤器净化水质 , 在

海水富营养化修复和多营养层次综合水产养殖系

(Integrated Multi-Trophic Aquaculture, IMTA)中都具

有广泛应用[12-13]。 
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目前 , 相对于真江蓠的入侵 , 对该物种的群体

遗传学研究仍然较少, 且大多基于单一的线粒体分

子标记。 Krueger-Hadfield 等 [9] 基于线粒体 cox1 

(~1 200 bp)检测到黄渤海地区真江蓠群体为一个单

一遗传谱系, 但该研究主要涉及朝鲜半岛西海岸群

体, 中国沿海采样点极少。刘若愚等[14]基于 cox1(641 

bp)在中国黄渤海沿岸真江蓠群体中检测到 10 个单

倍型 , 为一个共同的遗传谱系 , 群体间遗传分化较

弱[14]。Hu 等[15]基于 AFLP(Amplified Fragment Length 

Polymorphism)发现黄渤海地区真江蓠群体为共同的

遗传谱系, 并且在青岛地区群体中发现小尺度的遗

传分化。 

微卫星具有遗传信息丰富、多态性高、中性选

择、共显性遗传等特点, 重复性好、易于检测、稳

定性高, 在海藻群体遗传多样性研究中具有广泛应

用[16-17]。本研究共收集中国黄渤海 12 个群体的 196 株

真江蓠样品, 利用微卫星数据旨在深入分析该地区

真江蓠的群体多样性特征, 同时检测是否在小地理

尺度存在遗传结构和遗传变异的时空分布模式。该

研究有助于理解气候变化与当代环境的相互作用对

海藻遗传变异的影响, 从而为真江蓠自然资源保护

和管理提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  真江蓠样本采集 

我们采集到来自辽东半岛和山东半岛潮间带

12 个地点的真江蓠样本(表 1)。在每个采样点, 随机 

 
表 1  黄渤海真江蓠样本采集信息 
Tab. 1  Sampling information regarding A. vermiculo-

phyllum in the Yellow-Bohai sea 

简称 地理位置 经纬度 样本量

ZZ 辽宁大连獐子岛 39.04°N, 122.74°E 20 

HS 辽宁大连黑石礁 38.87°N, 121.56°E 8 

HN 辽宁大连黄泥川 38.82°N, 121.56°E 20 

CD 山东烟台长岛 37.94°N, 120.72°E 16 

JM 山东威海鸡鸣岛 37.45°N, 122.48°E 6 

DC 山东威海东楮岛 37.04°N, 122.56°E 20 

SD 山东威海石岛 36.91°N, 122.41°E 13 

LR 山东青岛石老人 36.09°N, 120.49°E 20 

YH 山东青岛银海国际 36.06°N, 120.42°E 20 

YY 山东青岛一浴 36.05°N, 120.34°E 16 

EY 山东青岛二浴 36.05°N, 120.34°E 17 

SY 山东青岛三浴 36.05°N, 120.36°E 20 
 

采集 6~20 个真江蓠个体, 确保个体之间距离大于

10 m 以最大程度避免采集到遗传一致的个体。样品

清洗干净后置于硅胶中干燥保存。 

1.2  DNA 提取与检测 

取 30 mg 真江蓠样本, 在液氮中冷冻并研磨成

粉末, 使用诺贝莱一步法多糖多酚植物基因组 DNA

抽提试剂盒 DNE379(Nobelab)提取 DNA, 具体操作

见说明书。1%琼脂糖凝胶电泳(140 V, 30 min)检测

DNA 质量。 

1.3  PCR 扩增和电泳检测 

我们使用 Kollars 等[18]和 Krueger-Hadfield 等[19]

开发的 10 对真江蓠微卫星引物进行片段扩增(表 2), 

引物由北京擎科生物科技有限公司青岛分公司合

成。本实验我们采用双重荧光检测, F 正向引物的 5′

端连接荧光基团(FAM 或 HEX)。PCR 扩增反应体系

15 μL: 模板 DNA 1.0 μL(约 15 ng), 2*Tsingke Master 

mix 7.5 μL, 正向引物和反向引物各 1.0 μL(10 μmol/L), 

灭菌水 4.5 μL。PCR 反应程序: 98℃预变性 2 min; 

98℃变性 10 s, 56℃退火 10 s, 72℃延伸 10 s, 30 个循

环; 最终 72℃延伸 5 min。PCR 扩增产物在 3730 型

遗传分析仪(ABI, USA)上进行毛细管电泳检测(北京

擎科生物科技有限公司青岛分公司)。 

1.4  数据分析 

利用软件 Gene mapper v4.1 读取数据并汇总。

Popgene v1.32[20]和 GenAlex v6.501[21]计算各微卫星

位点和群体的遗传参数。包括等位基因数(Na), 有效

等位基因数(Ne), 香浓指数(I), 观察杂合度(Ho), 预

期杂合度 (He), 哈迪 -温伯格平衡偏离指数 (D=Ho– 

He/He), F-统计量(Fis, Fit 和 Fst), 基因流(Nm), Nei’s 遗

传距离和相似性。 

用 Poptree v2[22] 构 建 基 于 遗 传 距 离 Da 的

UPGMA 聚类树, 设置自展值为(bootstrap)1 000。在

Structure v2.3.4[23]中基于贝叶斯聚类法对群体遗传

结构进行分析。参数设置为: Length of Burnin period

为 105, Number of MCMC Reps after Burnin 为 106, K

值设置为 1~5, 每个 K 值重复运算 10 次。基于 Delta 

K=mean(|L″(K)|)/ sd(L(K)), 在 Structure Harvester 中

确定最佳 K 值, 即最佳分类群数。 

在 Arlequin v3.5.1.3[24] 中进行分子方差分析

(AMOVA), 基于 104 次重复抽样检测群体间和群体

内的遗传结构和遗传变异的分布。 
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表 2  真江蓠 10 个微卫星位点的信息  
Tab. 2  Information about A. vermiculophyllum obtained using 10 microsatellites 

位点 序列号 核心序列 引物序列(5′ to 3′) TM 
片段 

大小 
荧光 Na Ne D 

Gverm 5276 KT232089 (AC)10 
F: GGAGAGCAGCACGTTTTAGG
R: CTGCTTAGTTCCACGATCGAC

57.4℃
57.6℃

282~316 FAM 28 9.614 –0.783

Gverm 6311 KT232090 (AG)9 
F: GCGTCATTCCACTGAATGTG 
R: GATGAACCTCAATGCCTCGT 

55.4℃
55.4℃

203~223 FAM 10 4.563 –0.652

Gverm 8036 KT232091 (AC)12 
F: GCCCTTTTAAGGATGCAACA 
R: GGGGTAAACGACCACAGAGA

53.4℃
57.4℃

213~251 FAM 4 1.612 –0.772

Gverm 3003 KT232092 (AG)11 
F: CATCTTGCTTCCTTGCTTCC 
R: TTGAAAGCCGGAATTTATCG

55.4℃
51.3℃

198~230 HEX 3 1.058 –0.721

Gverm 1203 KT232093 (AAG)8 
F: CTCCTGGTGCACAAGCAATA 
R: ACATTCTGCGCACCTTTCTT 

55.4℃
53.4℃

284~308 HEX 4 2.106 –0.699

Gverm 1803 KT232094 (AC)11 
F: GCGTGCACGATGTCTACACT 
R: GACAGCAACAAGTGGGGTTT

57.4℃
55.4℃

352~356 HEX 3 1.142 –0.017

Gverm 804 KT232095 (AAG)8 
F: TGTAGGATTGCTCTCCTGGTG
R: CAGGCTGGCCAAAATAACAT

57.6℃
53.4℃

182~188 FAM 4 2.189 –0.634

Gverm 10367 KT232096 (AG)8 
F: GCTGAGAAATGAAGCGAAGG
R: GCAAACCTGCCTTGTTTGTT 

55.4℃
53.4℃

198~200 FAM 4 1.132 –0.824

Gverm 2790 KT232097 (AATGC)5 
F: GAACAATGCGGGAAAACATT
R: GGAAGAGGCTCAAAAGCAGA

51.3℃
55.4℃

262~267 HEX 4 1.542 0.190

Gverm 7969 KT232099 (ATC)6 
F: CGATCCTTCCTCCTGTGGTA 
R: AATTGGGATACGCAATACGG

57.4℃
53.4℃

约 260 HEX 1 1.000 0.000

 

2  结果 

2.1  遗传参数 

10 个微卫星位点共检测出 65 个等位基因, 每个

微卫星位点等位基因(Na)为 1~28, 有效等位基因(Ne)

为 1.000~9.614。其中 Gverm 5276 和 Gverm 7969 分

别具有最高和最低的等位基因和有效等位基因数目

(表 2)。 

每个群体在 10 个微卫星位点的遗传参数见表

3。各群体的等位基因数(Na)为 1.4~3.5, 平均等位基

因数为 2.4; 有效等位基因数(Ne)为 1.123~2.346, 平

均有效等位基因数为 1.644; 香浓指数(I)为 0.120~ 

0.649, 平均香浓指数为 0.419; 观测杂合度(Ho)和预

期杂合度(He)分别为 0.012~0.276和 0.073~0.349, 平

均观测杂合度和预期杂合度分别为 0.133 和 0.227, 

各群体的观测杂合度均低于预期杂合度。12 个群体

中哈迪-温伯格偏离指数(D)均为负值 , 表现为杂合

子缺失。 

2.2  群体遗传结构 

12 个真江蓠群体的 F-统计量及基因流分析(表 4)  

表 3  10 个微卫星位点在 12 个真江蓠群体的遗传多样性

参数 
Tab. 3  Genetic diversity parameters calculated using 10 

microsatellites in 12 A. vermiculophyllum popu-
lations 

参数 
群体

Na Ne I Ho He D 

ZZ 1.9 1.239 0.258 0.072 0.145 –0.503

HS 1.8 1.184 0.242 0.038 0.130 –0.708

HN 2.1 1.557 0.478 0.276 0.300 –0.024

CD 1.4 1.123 0.120 0.013 0.073 –0.822

JM 1.4 1.296 0.216 0.000 0.139 –1.000

DC 3.2 2.346 0.649 0.155 0.330 –0.530

SD 2.0 1.493 0.382 0.108 0.223 –0.516

LR 3.1 1.755 0.538 0.160 0.276 –0.420

YH 2.5 1.776 0.399 0.140 0.205 –0.317

YY 2.9 2.168 0.547 0.181 0.282 –0.358

EY 3.0 1.852 0.625 0.276 0.349 –0.209

SY 3.5 1.936 0.580 0.180 0.274 –0.343

平均 2.4 1.644 0.419 0.133 0.227 — 

 

显示, 近交系数 Fis 为–0.506 4~0.855 8, 平均近交系

数 Fis 为 0.391 3, 其中 Gverm 1803 和 Gverm 5276 的
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近交系数为负值 ; 各位点的总群体近交系数 Fit 为

–0.144 8~0.770 4, 平均值为 0.634 0, Gverm 5276 为

负值 ; 度量群体间遗传差异程度的 Fst 为 0.000 0~ 

0.730 6, 平均值为 0.398 7, 遗传分化程度较高; 基

因流 Nm 为 0.092 2~2.214 4, 平均值为 0.377 1, 不同

位点的基因流值变化较大。 

12 个真江蓠群体 Nei’s遗传相似性及遗传距离见

表 5。各群体间遗传相似性指数以银海国际(YH)和三

浴(SY)之间最大(0.987), 鸡鸣岛(JM)和银海国际(YH)

之间最小(0.497); 相应的 , Nei’s 遗传距离以鸡鸣岛

(JM)和银海国际 (YH)之间最大 (0.699), 银海国际

(YH)和三浴(SY)之间最小(0.013)。 

12 个真江蓠群体的遗传分化系数(Fst)和基因流

(Nm)见表 6。群体间最大的遗传分化在长岛(CD)和银

海国际(YH)之间(0.536), 最小在石老人(LR)和三浴 

 

表 4  F-统计量和基因流 
Tab. 4  F statistics and gene flow obtained from 10 mi-

crosatellites 

位点 Fis Fit Fst Nm 

Gverm 5276 0.730 9 0.802 6 0.266 4 0.688 6

Gverm 6311 0.415 6 0.655 9 0.411 2 0.357 9

Gverm 8036 0.325 9 0.818 4 0.730 6 0.092 2

Gverm 3003 0.766 9 0.854 6 0.376 4 0.414 2

Gverm 1203 0.441 4 0.738 6 0.532 1 0.219 8

Gverm 1803 –0.187 8 0.034 1 0.186 8 1.088 1

Gverm 804 0.380 8 0.662 7 0.455 3 0.299 1

Gverm 10367 0.855 8 0.870 4 0.101 4 2.214 4

Gverm 5276 –0.506 4 –0.144 8 0.240 1 0.791 4

Gverm 6311 — — 0.000 0 — 

平均 0.391 3 0.634 0 0.398 7 0.377 1
 

 

表 5  12 个真江蓠群体间的 Nei’s 遗传相似性(上三角)和遗传距离(下三角)  
Tab. 5  Nei’s genetic identity (above diagonal) and genetic distance (below diagonal) among 12 A. vermiculophyllum 

populations 

 ZZ HS HN CD JM DC SD LR YH YY EY SY 

ZZ — 0.773 0.720 0.852 0.851 0.734 0.751 0.641 0.574 0.753 0.663 0.607 

HS 0.257 — 0.812 0.735 0.692 0.889 0.777 0.793 0.741 0.887 0.833 0.774 

HN 0.329 0.208 — 0.677 0.639 0.865 0.766 0.849 0.777 0.885 0.876 0.826 

CD 0.160 0.307 0.390 — 0.839 0.727 0.648 0.624 0.549 0.734 0.653 0.581 

JM 0.162 0.368 0.448 0.175 — 0.649 0.632 0.583 0.497 0.668 0.586 0.524 

DC 0.309 0.117 0.145 0.319 0.433 — 0.898 0.956 0.932 0.980 0.960 0.948 

SD 0.286 0.253 0.267 0.433 0.458 0.107 — 0.912 0.888 0.905 0.864 0.896 

LR 0.445 0.232 0.163 0.472 0.539 0.045 0.092 — 0.964 0.949 0.960 0.979 

YH 0.555 0.300 0.252 0.600 0.699 0.071 0.119 0.037 — 0.908 0.949 0.987 

YY 0.283 0.120 0.122 0.310 0.403 0.020 0.100 0.052 0.096 — 0.948 0.930 

EY 0.411 0.183 0.133 0.427 0.534 0.040 0.147 0.041 0.052 0.054 — 0.962 

SY 0.498 0.256 0.191 0.542 0.647 0.053 0.110 0.021 0.013 0.073 0.038 — 

 

表 6  12 个真江蓠群体间的遗传分化系数 Fst (下三角)和基因流 Nm(上三角) 
Tab. 6  Fst (below diagonal) and Nm (above diagonal) among 12 A. vermiculophyllum populations 

 ZZ HS HN CD JM DC SD LR YH YY EY SY 

ZZ — 0.579 0.658 0.905 0.752 0.758 0.640 0.580 0.275 0.683 0.554 0.375

HS 0.302 — 1.008 0.430 0.417 1.751 0.858 1.094 0.530 1.702 1.142 0.744

HN 0.275 0.199 — 0.503 0.498 2.144 1.107 1.745 0.918 2.069 2.447 1.360

CD 0.216 0.368 0.332 — 0.577 0.634 0.404 0.484 0.216 0.544 0.460 0.294

JM 0.249 0.375 0.334 0.302 — 0.563 0.348 0.430 0.229 0.492 0.442 0.300

DC 0.248 0.125 0.104 0.283 0.308 — 2.645 5.799 2.346 10.063 7.650 4.359

SD 0.281 0.226 0.184 0.382 0.418 0.086 — 3.064 1.643 2.737 2.000 2.471
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续表 

 ZZ HS HN CD JM DC SD LR YH YY EY SY 

LR 0.301 0.186 0.125 0.340 0.368 0.041 0.075 — 5.081 4.774 5.600 11.166

YH 0.476 0.320 0.214 0.536 0.522 0.096 0.132 0.047 — 1.517 3.042 10.275

YY 0.268 0.128 0.108 0.315 0.337 0.024 0.084 0.050 0.142 — 4.064 2.870

EY 0.311 0.180 0.093 0.352 0.361 0.032 0.111 0.043 0.076 0.058 — 5.493

SY 0.400 0.251 0.155 0.460 0.455 0.054 0.092 0.022 0.024 0.080 0.044 — 

 
(SY)之间(0.022)。最大基因流发生在三浴(SY)和石

老人(LR)之间(11.166), 最小基因流发生在银海国际

(YH)和长岛(CD)之间(0.216)。山东半岛南侧的群体

之间遗传分化较小, 基因交流频繁。 

Structure 分析显示黄渤海 12 个真江蓠群体最佳

遗传聚类数 K=2(图 1), 与 UPGMA 系统发育树结构

一致(图 2)。獐子岛(ZZ)、长岛(CD)和鸡鸣岛(JM)为

一个遗传组 , 其他群体聚为第二个遗传组 , 其中黑

石礁 (HS)和石岛 (SD)具有明显的遗传混杂现象。

AMOVA 分析显示群体间遗传变异占 36.73%, 群体

内变异占 73.27%, 表明群体内遗传变异是引起黄渤

海真江蓠群体变异的主要因素(表 7)。 

3  讨论 

等位基因、有效等位基因、杂合度等是判断群

体遗传多样性的重要指标, 种群的遗传多样性越高

其环境适应能力越强, 相应的进化潜力也越大。本研

究中 12 个真江蓠群体的 Na(2.4), Ne(1.644), I(0.419), 

Ho(0.133)和 He(0.227)等遗传参数较低, 与刘若愚等[14]

利用 cox1(Hd=0.300, π=0.050×10–2)和 Hu 等[15]利用 

 

图 1  基于 10 个微卫星的 12 个真江蓠群体的遗传结构图

(底图审图号: GS(2019)1711 号) 

Fig. 1  Genetic structures of 12 A. vermiculophyllum popu-
lations based on 10 microsatellites 

 

图 2  基于 Nei’s 遗传距离构建的 12 真江蓠群体的 UPGMA 聚类树 

Fig. 2  UPGMA tree of 12 A. vermiculophyllum populations based on Nei’s genetic distance 

注: 分支上的数字表示检验重复 1 000 次所得的大于 50%的支持率 
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表 7  12 个真江蓠群体的分子方差分析 
Tab. 7  AMOVA of 12 A. vermiculophyllum populations 

变异来源 自由度 平方和 遗传变异组成 百分比 

群体间 11 268.282 0.714 38 36.73% 

群体内 380 467.700 1.230 79 63.27% 

总体 391 735.982 1.945 17  

 
AFLP(Na, 0.336~1.224; Ne, 1.057~1.142; I, 0.059~0.161)
检测的结果基本吻合, 一致表明中国黄渤海地区真

江蓠群体遗传多样性和变异程度较低, 环境适应能

力可能较差。Fis(0.391 3)、Fit(0.634 0)和哈迪-温伯格

平衡偏离指数 D(D<0)表明该地区真江蓠群体普遍

存在杂合子缺失现象。这些遗传特征可能与真江蓠

的繁殖方式和繁殖特点有关。在自然界, 相对于四

分孢子体植株, 江蓠科海藻雌雄配子体植株数量较

少 [25-26]。真江蓠等红藻进行有性繁殖时, 释放的四

分孢子和精子存活时间较短, 没有鞭毛结构且不具

自主游动能力, 只能随着水流在近距离的雌配子果

胞上完成受精 [27], 这种有限距离的扩散降低了群体

间遗传交换 , 导致群体遗传多样性偏低。此外 , 真

江蓠也可通过断枝方式进行营养繁殖 [28], 而营养繁

殖的方式也大大降低了真江蓠的杂合度和群体遗

传多样性。 

通过群体间遗传分化系数 Fst、Nei’s 遗传距离和

基因流 Nm可知黄渤海地区真江蓠群体之间遗传分化

较大, 基因流有限。Krueger-Hadfield 等[9]利用微卫

星在日本地区真江蓠群体间检测到类似的较高的群

体间遗传分化模式, 并证实遗传分化系数 Fst 与地理

距离呈正相关。Hu 等[15]利用 AFLP 也发现黄渤海真

江蓠群体间较高的遗传分化, 与本研究结果一致。除

了真江蓠的繁殖特点外, 群体间栖息地的不连续性

造成的地理隔离可能是另一个驱动因素[29]。真江蓠

可适应多种栖息环境, 在河口和海岸潮间带环境均

有分布, 生境的不连续性和异质性(例如: 泥滩、沙

滩、礁石和石砾)可能导致了群体水平的遗传分化。

此外, 这种小地理尺度的遗传分化可能也与微地理

环境差异有关[30], 例如盐度与潮汐。黄渤海不同季节

和地区盐度变化较大 [31], 而真江蓠可以适应 5‰~ 

60‰的盐度变化[32]。已有报道显示盐度梯度可对等

位基因频率产生强选择 (例如 , Furcellaria lumbri-

calis)[33], 对无融合生殖和表型变异产生影响并最终

导致基因型分化(例如, Ulva prolifera)[34]。山东半岛

和辽东半岛毗邻黄海 , 属于温带季风气候 , 全年处

于不规则半日潮中。高滨岸和低滨岸之间的潮汐强

度也可能对真江蓠产生选择压力, 从而产生微地理

尺度的遗传分化。 

通过 Structure 遗传结构可知, 中国黄渤海 12 个

真江蓠群体分化为 2 个遗传组, 但是并没有发现如

Hu 等[15]在青岛地区检测到的特有遗传分化现象。Hu

等[15]检测到黄渤海真江蓠地理障碍发生在 JM 和 ZZ

群体间, 而本研究发现这种遗传隔离发生在山东半

岛的东南部(JM 和 DC 群体之间), 类似的现象在该

地区并不常见。众多研究表明, 由于更新世冰期海平

面下降, 现今黄渤海地区的海洋生物大多起源于冲

绳海槽避难所, 并在间冰期随着黑潮、黄海暖流和中

国沿岸流向黄渤海和东海地区扩张迁移, 故该地区

的海洋生物大多属于同一遗传谱系, 具有较强的遗

传均质性[5, 7-8]。因此, 我们推测这种遗传隔离可能与

山东半岛形成的地理屏障和真江蓠有限传播能力共

同造成的基因交流障碍有关。 

刘若愚[35]检测到真江蓠的基因流方向为辽东半

岛至山东半岛至青岛 , 与该地区洋流运动相一致 , 

这可能是山东半岛南部真江蓠群体(SD)出现北部基

因型(遗传组 1)的重要原因。我们在辽东半岛的群体

中(HS 和 HN)发现山东半岛南部群体的主要基因型

(遗传组 2), 推测这种逆洋流方向的遗传混杂可能与

辽东半岛和山东半岛之间频繁的海上航运等人为因

素有关。虽然真江蓠的孢子和精子运动能力有限, 但

作为一个世界范围内的入侵种它可以附着在船体、

缆绳、鱼竿、虾和蟹笼等硬基质上, 通过海上运输、

休闲渔业和水产养殖活动等传播扩散[36]。 

4  结论 

本研究基于 10 对微卫星引物对 12 个黄渤海真

江蓠群体进行群体遗传多样性分析, 发现该地区真

江蓠群体遗传多样性较低, 杂合子缺失, 并在山东半

岛东南部检测到罕见的遗传隔离。该研究对黄渤海海

藻多样性形成和自然资源保护提供了科学基础。 
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Abstract: Agarophyton vermiculophyllum is one of the most economically important red algae native to the north-

west Pacific. We surveyed the population genetic diversity and the structure of A. vermiculophyllum in the Yel-

low-Bohai Sea using 10 microsatellites. These microsatellites detected 65 alleles among 12 populations. The num-

ber of alleles (Na) varied from 1 to 28, and the number of effective alleles (Ne) varied from 1.0 to 9.6. The average 

number of alleles (Na), the average number of effective alleles (Ne), the average Shannon’s diversity index (I), the 

average observed heterozygosity (Ho), and the average expected heterozygosity (He) were 2.4, 1.6, 0.419, 0.133, and 

0.227, respectively, indicating a low population genetic diversity. There was a high genetic differentiation among 

the 12 A. vermiculophyllum populations (Fst = 0.398 7) and a limited gene flow (Nm = 0.377 1). The average in-

breeding coefficient was positive (Fis = 0.391 3, Fit = 0.634 0), which indicates inbreeding and heterozygotic dele-

tion. Structure analysis and UPGMA tree analysis consistently divided the 12 populations into two genetic groups, 

and obvious genetic mixing was found in the Heishijiao, Dalian and Shi Island, Weihai populations. Analysis of 

molecular variation showed that the genetic variation in the Yellow-Bohai Sea mainly occurred at the in-

tra-population level (73.27%). This study may provide a scientific basis for the conservation of natural resources 

and management of A. vermiculophyllum in the Yellow-Bohai Sea. 
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