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摘要:采集了我国沿海共计 9 个缢蛏(Sinonovacula constricta) 地理群体的 197 个样本，分别是北部组群的

3 个群体:辽宁省庄河群体(ZH) ，天津市汉沽群体(HG) ，山东省海阳群体 (HY) ;中部组群的 3 个群体:

江苏省盐城群体(YC) ，上海市崇明县东滩群体(DT) 和堡镇群体(BZ) ;以及南部组群的 3 个 群 体:浙 江

省宁波群体(NB) ，浙江省台州群体(TZ) 以及福建省宁德群体(ND)。利用线粒体 COⅠ标记分析了 9 个

群体的遗传多样性和遗 传 分 化。结 果 表 明，在 共 计 197 个 个 体 中 检 测 到 125 个 单 倍 型 和 96 个 变 异 位

点，核苷酸多样性指数位于2. 176 4 ～ 7. 497 0之间，其中中部组群的群体遗传多样性指数最高。AMOVA

分析结果显示，组间遗传变异量占总变异的 80. 27% ，18. 74% 来自于群体内，只有 0. 99% 来自于组内群

体间。群体间遗传分化系数位于0. 021 9 ～ 0. 870 6之 间，不 同 群 体 间 具 有 一 定 的 遗 传 分 化，尤 其 是 中 部

群体与其他群体间遗传分化值达到了 0. 8 以上，为极高度分化。遗传距离和聚类结果显示，北部 3 群体

和南部 3 群体首先聚在一起，之后与中部 3 群体聚类。
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Abstract:The Razor Clam (Sinonovacula constricta) is an important shellfish in China，Japan and Korea. We

sequenced mitochondrial cytochrome oxidase Ⅰ ( COⅠ ) genes of 197 individuals from nine populations to

investigate population genetic structure of the northern (ZH，HG，HY) ，the mid-regional(YC，DT，BZ) and

the southern(NB，TZ，ND) groups of S. constricta along the coast of China. We identified 125 haplotypes and

96 variable sites from 556 bp of COⅠ . Nucleotide diversity ranged from 2. 176 4 to 7. 497 0 . Analysis of

molecular variance ( AMOVA) showed that interpopulation variance accounted for 80. 27% ( P < 0. 05 ) ，

whereas the remaining 18. 74% and 0. 99% were detected within population and among populations of same

groups respectively，indicating significant genetic differentiation among populations. Phylogenetic tree analysis

and genetic distance analysis showed that the nine populations were clustered into three distinct groups，with the

northern group clustering first with the southern group and then with the mid-regional group.
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缢蛏( Sinonovacula constricta) 俗称蛏子、泥

蛏、蜻，属 软 体 动 物 门 ( Mollusca ) 瓣 鳃 纲

(Lamellibranchia) 异 齿 亚 纲 (Heterodonta) 帘 蛤

目(Veneroida) 灯 塔 蛤 科 ( Pharellidae) 缢 蛏 属，

为广温广盐性海产双壳类，广泛分布于我国、日
本和朝鲜等国的河口或有少量淡水注入的内湾

潮间带中、下区软泥滩。由于其贝壳自 壳 顶 至

腹缘有一条微凹的斜沟，形似绳索的缢痕，因此

得名“缢 蛏”。缢 蛏 生 长 快，养 殖 周 期 短，养 殖

历史悠久，早在《本草纲目》中就已经对福建缢

蛏 养 殖 进 行 了 记 载
［1］，其 与 太 平 洋 牡 蛎

(Crassostrea gigas)、泥蚶(Tegillarca granosa) 和

菲律宾蛤(Ruditapes philippinarum) 成为我国四

大养殖贝类。
现阶段人类活动对缢蛏的 现 状 影 响 巨 大，

首先海区环境污染的不断加剧导致缢蛏的栖息

地逐渐减少，其天然资源量呈现下降 趋 势。同

时缢蛏的养殖规模也在不断扩大，除浙闽地区

的主要产区外，逐渐扩展到了江苏和山东一带

沿海，但是这种养殖模式主要依靠采集浙闽一

带的野生苗种，引种到其他地区，由于缢蛏特殊

的生活习性，有可能造成异地苗种之间的基因

混杂，导致某些基因的流失。因此，缢蛏养殖业

的健康和可持续性发展成为关注的焦点，缢蛏

种质资源 的 保 护、种 质 鉴 定、种 质 改 良 提 上 日

程。
由于线粒体所受环境压力 较 小，进 化 速 度

较快，使其在水产动物的遗传结构和系统进化

研究中得 到 了 广 泛 的 应 用
［2 － 5］。作 者 曾 利 用

mtDNA-COⅠ评价了我国江浙闽地区缢 蛏 养 殖

群体和野生群体间的遗传差异，揭示养殖群体

较低的遗传多样性水平，而且在江苏沿海一带，

养殖群体并未对当地的土著群体造成显著的影

响
［6］。由于 缢 蛏 养 殖 规 模 不 断 扩 大，引 种 加

剧，为了更加全面了解我国目前缢蛏群体的遗

传结构 现 状，本 研 究 利 用 mtDNA-COⅠ标 记 进

一步分析我国沿海 9 个缢蛏群体的遗传多样性

和遗传分化水平，为缢蛏种质资源的合理管理

和保护提供理论依据，为其种质评价和优异种

质筛选及良种选育奠定基础。

1 材料与方法

1. 1 实验材料 于 2006 ～ 2008 年，在 我 国 沿

海共采集缢蛏 9 个地理群体( 表 1)。样本在当

地采集后，取其外套膜组织，于无水乙醇中固定

备用。

表 1 缢蛏样本采集地点、时间

Table 1 Sampling sites and time of Sinonovacula constricta populations

群体

Populations

采集地点( 东经 /北纬 °)

Collection sites (East longitude /North latitude °)

采集时间( 年-月)

Sample time

(Year-Month)

庄河 Zhuanghe 辽宁省庄河市明阳镇大张村(123. 0 /39. 7) 2007-05

汉沽 Hangu 天津市汉沽区蔡家堡(117. 9 /39. 3) 2007-10

海阳 Haiyang 山东省海阳市行村镇丁子咀(121. 2 /36. 8) 2007-05

盐城 Yancheng 江苏省盐城市射阳县海通镇(120. 3 /33. 8) 2008-05

东滩 Dongtan 上海市崇明县东滩湿地(121. 9 /31. 5) 2007-05

堡镇 Baozhen 上海市崇明县堡镇(121. 7 /31. 6) 2007-04

宁波 Ningbo 浙江省宁波市象山县高塘镇花岙岛(121. 8 /29. 5) 2006-09

台州 Taizhou 浙江省台州市陆桥区蓬街镇十塘(121. 3 /28. 7) 2007-10

宁德 Ningde 福建省宁德市霞浦县沙江镇(120. 0 /26. 9) 2006-10

1. 2 实验方法

1. 2. 1 基因组 DNA 提取 每个样本取 0. 5 g
外套膜组织剪碎后，加入 500 μl 组织匀浆缓冲

液(10 mmol /L Tris-HCl，pH = 8. 0; 50 mmol /L
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EDTA，pH = 8. 0) ，混 匀 后 加 入 终 浓 度 为 1% 的

SDS 和 200 μg /L 的 蛋 白 酶 K，55℃ 消 化 澄 清。
用等体积的酚 ∶ 氯仿 ∶ 异戊醇(25 ∶ 24 ∶ 1) 提取

2 次，然后加入 2 倍体积预冷的无水乙醇沉淀，

70% 乙醇洗涤两遍后干燥，TE 溶解。紫外分光

光度计 测 定 样 品 DNA 的 OD260、OD280 值，确 定

其浓度和纯度，母液置于 － 20℃ 保存。
1. 2. 2 PCR 反应及产物纯化和测序 COⅠ序

列的 扩 增 引 物: LCO1490:5′ GGTCAACAAATC
ATAAAGATATTGG 3′，HCO2198: 5′ TAAACT
TCAGGGTGACCAAAAAATCA 3′［7］，由 上 海 生

工生物工程技术有限公司合成。
PCR 反应条件:94℃ 预 变 性 3 min;94℃ 变

性 40 s，50℃ 退火 50 s，72℃ 延伸 50 s，35 个循

环;最后 72℃ 延伸 10 min。PCR 反应体系为 25
μl，含 10 × Buffer 2. 5 μl，Mg2 + 2. 0 mmol /L，

dNTP 0. 2 mmol /L，TaqDNA 聚 合 酶 1 U，上、下

游引物各 0. 2 μmol /L，模 板 DNA 50 ～ 100 ng。
PCR 扩增产物经 1. 5% 琼脂糖凝胶检测，EB 染

色，于凝胶 成 像 系 统 下 观 察 并 拍 照 记 录。PCR
产物的纯化和测序工作由上海生工生物工程技

术有限公司完成。
1. 2. 3 数 据 统 计 和 分 析 DNA 序 列 利 用

Bioedit 7. 0［8］
进 行 编 辑、校 对 和 排 序，Clustal X

进行同 源 比 对。利 用 DNASP 4. 0［9］
计 算 群 体

单倍型(haplotype) 数、单倍型多样性( haplotype
diversity) 和变 异 位 点 ( mutation site)。核 苷 酸

多 样 性 指 数 ( nucleotide diversity index ) 由

ARLEQUIN 3. 0［10］
计算。

序 列 变 异 的 方 差 分 析 ( AMOVA ) 采 用

ARLEQUIN 3. 0［10］
计 算，利 用 其 中 的 分 子 变 异

分析方法估算遗传变异在群体内和群体间的分

布及遗传分化系数 (F-statistics，F ST ) ，并用排列

测验法(permutation test) 检验 F ST 的显著性( 重

复次数为1 000)。
利用 MEGA 3. 1［11］

计 算 群 体 间 的 Kimura
2-parameter 遗传距离，采用邻接法(NJ) 构建群

体系统树和单倍型系统树。

2 结 果

2. 1 群体遗传多样性 序列经排序、剪辑和比

对后，得 到 556 bp 的 同 源 基 因 序 列 ( GenBank
Accession No. FJ555060 ～ FJ555184 )。在 9 个

群体共计 197 个个体中，发现了 125 个单倍型，

96 个变异位点，其中单变异位点 34 个，简约信

息位点 62 个。
9 个 缢 蛏 群 体 的 遗 传 多 样 性 结 果 显 示，单

倍型多态 性 在0. 924 9 ～ 0. 989 4 之 间，核 苷 酸

多样性指 数 位 于2. 176 4 ～ 7. 497 0之 间。3 个

组群中，中部组群的群体遗传多样性指数较南

北部群体高( 表 2)。不同群体间具有特有单倍

型，中部群体和南北部群体间具有特异的碱基

序列。

表 2 缢蛏群体 COⅠ基因片段遗传多样性参数

Table 2 Genetic diversity parameters of COⅠ gene fragment in Sinonovacula constricta populations

组群

Group

群体

Population

个体数

Number

单倍型

Number of haplotypes

单倍型多态性

Haplotype diversity

核苷酸多样性指数

Nucleotide diversity index

北部组群

Northern group

庄河 Zhuanghe 17 11 0. 926 4 2. 176 4

汉沽 Hangu 20 18 0. 989 4 4. 015 7

海阳 Haiyang 20 14 0. 947 3 3. 736 8

中部组群

Mid-regional group

盐城 Yancheng 19 16 0. 976 6 7. 497 0

东滩 Dongtan 23 16 0. 932 8 5. 968 3

堡镇 Baozhen 30 22 0. 972 4 5. 880 4

南部组群

Southern group

宁波 Ningbo 22 18 0. 969 7 4. 380 9

台州 Taizhou 23 19 0. 984 1 5. 027 6

宁德 Ningde 23 15 0. 924 9 2. 972 3

总计 Total 197 125 0. 988 1 4. 628 4
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2. 2 群 体 间 遗 传 分 化 和 遗 传 距 离 AMOVA
分析结 果 显 示，组 间 遗 传 变 异 量 占 总 变 异 的

80. 27% ，18. 74% 来自于群体内，说明遗传差异

主要来自于群体间( 表 3)。群体间遗传分化系

数位 于0. 021 9 ～ 0. 870 6 之 间，不 同 群 体 间 具

有一定的遗传分化，尤其是中部群体与其他群

体间遗传分化值达到了 0. 8 以 上，为 极 高 度 分

化。同时群 体 间 遗 传 距 离 位 于 0. 005 ～ 0. 063
之间，其中，中部群体与南北群体间遗传距离最

大，达到了 0. 06 以上，南 北 部 组 群 的 群 体 之 间

遗传距离较小( 表 4)。

表 3 缢蛏群体的分子方差分析

Table 3 Analysis of molecular variance (AMOVA) of Sinonovacula constricta populations

变异来源

Source of variation

自由度

Degree of

freedom df

平方和

Sum of squares

方差组分

Variance components

方差比例(% )

Percentage of variance

组间 Among groups 2 1 330. 827 0 10. 102 4 80. 267 1

组内群体间

Among populations within 6 30. 419 0 0. 124 7 0. 991 4
groups

群体内 Within populations 188 443. 454 0 2. 358 8 18. 741 5

总计 Total 196 1 804. 701 0 12. 585 9

表 4 缢蛏群体间的遗传分化( 对角线下) 和遗传距离( 对角线上)

Table 4 Population pairwise FST (below diagonal) and genetic distance (above diagonal) between the nine

populations of Sinonovacula constricta

庄河

Zhuanghe

汉沽

Hangu

海阳

Haiyang

盐城

Yancheng

东滩

Dongtan

堡镇

Baozhen

宁波

Ningbo

台州

Taizhou

宁德

Ningde

庄河 Zhuanghe 0. 006 0. 005 0. 062 0. 060 0. 060 0. 007 0. 007 0. 006

汉沽 Hangu 0. 018 6 0. 007 0. 064 0. 062 0. 061 0. 009 0. 008 0. 008

海阳 Haiyang 0. 014 6 0. 001 5 0. 063 0. 061 0. 061 0. 008 0. 008 0. 008

盐城 Yancheng 0. 857 2 0. 839 5 0. 842 6 0. 012 0. 013 0. 062 0. 063 0. 061

东滩 Dongtan 0. 870 6 0. 853 2 0. 855 8 0. 036 1 * 0. 010 0. 060 0. 061 0. 059

堡镇 Baozhen 0. 865 2 0. 850 6 0. 852 7 0. 062 3 0. 021 9 0. 060 0. 061 0. 059

宁波 Ningbo 0. 091 4 0. 135 5 0. 142 2 0. 832 1 0. 845 0 0. 843 0 0. 010 0. 007

台州 Taizhou 0. 074 1 0. 038 7 * 0. 063 9 0. 826 2 0. 840 0 0. 839 0 0. 115 4 0. 009

宁德 Ningde 0. 175 1 0. 240 4 0. 230 7 0. 853 1 0. 864 1 0. 859 7 0. 200 8 * 0. 184 5

P < 0. 01，* P < 0. 05

2. 3 群 体 间 聚 类 分 析 以 苹 果 螺 ( Pila
ampullacea) 为外群构建系统树，结果表明，9 个

群体明显分为 2 支，其中中部组群的 3 个群体

( 盐城、东滩 和 堡 镇) 聚 为 一 支，另 一 个 分 支 包

括南北部组群，其中北部 3 个群体首先聚类之

后与南部 3 个群体聚类( 图 1)。将 125 个单倍

型进行聚类分析，结果同样显示所有单倍型明

显聚类为 2 个分支，一个分支包括中部 3 个群

体盐城、东滩和堡镇所有单倍型，另一个分支包

括南北部群体的所有单倍型，且这一分支的群

体之间单倍型出现混杂现象( 图 2)。

3 讨 论

3. 1 群体遗传多样性分析 一个物种遗传多

样性的高低与其适应能力、生存能力和进化潜

力密切相关，遗传多样性的降低可导致其适应

能力降低，有害隐性基因增加及经济性状衰退，

最终导致种质退化。丰富的遗传多样性意味着

比较高的适应生存能力，蕴涵着比较大的进化

潜能以及丰富的遗传改良潜力
［12］。
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图 1 基于 COⅠ基因缢蛏群体的 NJ 系统树

Fig. 1 NJ phylogenetic tree based on COⅠ
gene fragment of Sinonovacula

constricta populations
ZH: 庄河 群 体;HG: 汉 沽 群 体;HY: 海 阳 群 体;

YC: 盐城 群 体; DT: 东 滩 群 体; BZ: 堡 镇 群 体;

NB: 宁波群体;TZ: 台州群体;ND: 宁德群体。标

尺为枝长标准，表示遗传距离。

ZH: Zhuanghe population; HG: Hangu population;

HY: Haiyang population; YC: Yancheng population:

DT: Dongtan population; BZ: Baozhen population;

NB: Ningbo population; TZ: Taizhou population;

ND: Ningde population. Bar means branch scale.

本研究中基于线粒体序列分析结果，缢蛏

种水平的核苷酸多样性指数为4. 628 4，尤其是

单倍型多 态 性 达 到 了0. 988 1。利 用 RAPD 技

术检测了辽宁大连、浙江象山和福建的缢蛏养

殖群体以及浙江临海滩涂野生群体的遗传多样

性水平，其 多 态 位 点 比 例 均 大 于 0. 55，遗 传 平

均杂合度均大于 0. 19，高于海洋贝类种群的平

均遗传变异 水 平 ( 多 态 位 点 比 例 平 均 为 0. 46，

遗传平均杂合度观测值平均为 0. 147) ，说明缢

蛏的遗传多样性水平仍较丰富
［13］。由此可见，

其物种水平的遗传多样性是比较高的。这种高

水平的遗传多样性与其生物学特征有一定的相

关性，由于不同物种生活习性的不同，其群体间

多样 性 水 平 的 差 异 也 有 所 不 同。翡 翠 贻 贝

( Penera viridis )［14］、大 珠 母 贝 ( Pinctada
maxima)［15］

和马氏珠母贝(P. martensi)［16］
属于

暖水性种类，分布范围较小，在我国仅限于南方

地区，其各个群体间遗传多样性差异相差甚微。

而 广 布 种 贝 类， 如 四 角 蛤 蜊 ( Mactra
veneriformis)［17］、菲 律 宾 蛤

［18］、文 蛤 ( Meret rix
meretrix)［19］

和青蛤 (Cyclina sinensis)［20］
群体间

遗传差异就相对较大，由此可见，广布种比狭域

分布的物 种 具 有 更 多 的 遗 传 差 异
［21］。缢 蛏 属

于广温、广盐性滩涂贝类，营体外产卵 受 精，每

次产卵数量上百万粒，主要是依靠后代的数量

来保证物种的延续性，而后期短暂的浮游幼虫

期又在一定程度上减少了个体间的近亲交配，

使 得 缢 蛏 在 种 水 平 上 保 持 着 较 高 的 遗 传 多 样

性。
将沿海 9 个缢蛏群体 划 分 为 3 个 组 群，分

别是北部组群、中部组群和南部组群，基于线粒

体 COⅠ基因序列分析结果显示，中部组群核苷

酸多样性 最 高，南 北 部 组 群 遗 传 多 样 性 较 低。
缢蛏群体间遗传多样性的差异很可能与其养殖

历史有一定的相关性。缢蛏养殖最早在 800 年

前开展于福建沿海，500 年前传播到浙江，之后

传播到辽 宁、河 北 和 山 东 沿 海
［1］，而 在 江 苏 和

上 海 沿 海 缢 蛏 养 殖 是 近 些 年 来 逐 步 开 展 起 来

的。人类干预已经成为影响遗传结构的重要因

素之一
［22］，这种影响会导致较小的有效奠基群

体，从而在一定程度上有可能导致不同沿海地

区群体遗传多样性水平的不同。因此，在 养 殖

历史较为悠久的南方组群和引种养殖较早的北

方组群遗传多样性较低，而在中部地区则遗传

多样性较高。此外，由于各地养殖苗种 大 多 来

自于浙闽地区，而目前缢蛏养殖死亡率又不断

增加，这不仅与环境污染有一定关系，同时也说

明群体的适应性有所下降。因此，针对 目 前 缢

蛏苗种死亡率增加的现象，加快缢蛏的育种步

伐已经迫在眉睫。
3. 2 群体间遗传分化 Wright 认 为 遗 传 分 化

系数(F ST) 常 用 于 评 价 群 体 遗 传 分 化 程 度，一

般评判 标 准 是 F ST < 0. 05 代 表 轻 度 分 化，0. 05
< F ST < 0. 15 代 表 中 等 分 化，0. 15 < F ST < 0. 25

代表高度分化，0. 25 < F ST < 1. 00 代表极高度分

化
［23］。基于线粒体标记的遗传分化系数显示，

缢蛏不同地理群体间存在着一定的遗传分化。
研究认 为 地 理 隔 离 是 基 因 交 流 的 天 然 屏
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图 2 基于 COⅠ基因缢蛏单倍型的 NJ 系统树

Fig. 2 NJ phylogenetic tree based on COⅠ gene fragment of haplotypes of Sinonovacula constricta
ZH:Hap1 － Hap11;HG:Hap3，Hap5，Hap7，Hap12 － Hap26;HY: Hap3，Hap5，Hap7，Hap13，Hap27 － Hap36;

YC:Hap37 － Hap52;BZ:Hap43，Hap50 － Hap51，Hap53 － Hap65;DT:Hap43，Hap50，Hap60，Hap62，Hap66 －

Hap83;NB:Hap1，Hap6，Hap13，Hap84 － Hap98;TZ:Hap5 － Hap6，Hap99 － Hap115;ND:Hap1，Hap6，Hap92，

Hap94 － Hap95，Hap116 － Hap125。标尺为枝长标准，表示遗传距离。Bar means branch scale.

障，是影响遗 传 分 化 的 重 要 因 素
［24 － 25］，同 时 不

同地理区域的物理和生物因素也是群体间遗传

分化的动力
［26 － 27］。自 然 环 境 的 选 择 作 用 是 影

响种群基因型频率的重要因素，生境的多样性

可以导致 遗 传 结 构 的 显 著 差 异
［28］。缢 蛏 作 为

广布种，主要分布在有淡水注入的海湾和河口

地带，不同的海湾自身便形成了天然的地理屏

障，同时在不同地理条件和气候条件下，自然选

择使其产生不完全相同的生物学特性，尤其是

其产卵期的不同就会阻止其交配的可能性，同

时再加之浮游幼虫期比较短暂，只能在较小范

围内进行基因交流，因此导致在较大的地理范

围之间，群体产生遗传结构上的差异。
基于线粒体的遗传分化结 果 显 示，中 部 组

群与南 北 部 组 群 分 化 较 大，分 化 系 数 达 到 了

0. 8 以上，为极高度分化，而南北部群体间也存

在着不同水平的遗传分化。此外，根据 遗 传 距

离和聚类关系，发现缢蛏的南北部组群首先聚
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在一起，之后与中部组群聚类，这种聚类模式显

然与其地理位置不存在相关性。南北部较近的

亲缘关系很可能与其养殖历史存在一定的相关

性，由于缢蛏养殖是从浙闽地区传播到北部地

区的，这种长久以来的苗种引进，导致异地苗种

和当地苗种的基因交流，经过长期的自然选择

作用，群体的遗传结构发生了一定的 变 化。缢

蛏中部组群，是比较独立的一个分支，并且存在

着特有碱基序列可以用于鉴别群体。由于异地

种质的基因交流在一定程度上会降低群体间的

遗传分化，同时也容易造成稀有基因的丢失，因

此要加强中部组群缢蛏种质资源保护和管理，

防止与当地群体出现混杂。
总之，我国沿海缢蛏数量上 的 分 布 出 现 了

不均衡现象，在东北沿海和南部沿海一带数量

很少，而浙闽一带则是数量较为丰富的地区，这

种现象一方面与其自身环境适应能力相关，另

一方面与人类干扰存在很大的相关性;此外，近

年来缢蛏死亡率的增加一方面原因来自于自身

遗传结构的变化，适应力下降，另一方面则是环

境污染导致其栖息地的严重破坏。因此鉴于我

国沿海缢蛏群体间存在的显著遗传结构分化，

将缢蛏中部组群和南北部组群分别进行地区性

保护，防止稀有基因的流失，同时加快遗传育种

的步伐，从而为缢蛏养殖的可持续发展提供优

质而丰富的苗种来源。
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