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提要    脉红螺壳口通常有 3种颜色: “黑白条纹螺”、“中间螺”和“橙色螺”。本论文对 3种壳口
颜色的脉红螺分别进行了形态学和 mt16S rRNA、COⅠ基因片段序列比较分析。形态学分析结果表
明, 除厣宽/壳高、厣高/壳高、厣高/体螺层、厣高/壳口长、厣高/壳口宽、厣高/厣宽的形态学特征指
数和出肉率不具有显著性差异外, 其它形态特征和生物学相关变量具有显著差异, 且对湿重的影响
效果不同。“黑白条纹螺”壳口长和壳口宽对湿重影响最大, 而“中间螺”和“橙色螺”各形态特征
对湿重均无显著的直接影响。根据各形态特征均值建立的居群形态聚类图显示,“中间螺”和“橙色
螺”形态差异较小, 二者与“黑白条纹螺”的形态差异较大。然而基于 mt16S rRNA和 COⅠ基因片
段序列分析结果显示, 三种壳口颜色的脉红螺无遗传分化, 为同一种。 
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脉 红 螺 (Rapana venosa) 属 软 体 动 物 门

(Mollusca)、腹足纲(Gastropoda)、骨螺科(Muricidae)、
红螺属(Rapana), 在我国主要分布于黄、渤海一带。
其肉味道鲜美, 壳、肉、厣均具有一定的药用价值, 是
一种重要的经济螺类。由于苗种繁育技术未实现产业

化, 目前脉红螺的供应绝大部分依赖采捕野生资源。
近年来, 随着价格的不断提高, 采捕量越来越大, 野
生资源衰退严重。 

由于栖息海区和底质环境不同以及生长阶段不

同等多种因素影响, 脉红螺形态变异较大, 其在形态
比较分类学上一直存在较大的分歧。脉红螺早期被记

录为红螺的变异个体(Reeve, 1847), 随后被鉴定为红
螺的变种(Yokoyama, 1922)、亚种(Yen, 1933)或直接
归为红螺(Hirase, 1907)。目前, 绝大多数学者认为脉
红螺和红螺是两个不同的种(杨建敏等, 2010)。不同

地理的脉红螺形态存在较大差别 , 在分类上也有较
多争议。由于渤海的脉红螺的棘强大, Grabau等(1928)
将其定名为强棘红螺, 李嘉泳(1959)也赞同此观点。
而张福绥(1980)从生态、分布、外部形态等方面做了
比较研究 , 认为强棘红螺居群与其它居群的特征并
没有显著性差异, 只是脉红螺的独立地方居群, 没有
到亚种的水平, 强棘红螺并不存在。杨建敏等(2006, 
2008)对我国沿海 8 个地理居群进行了形态变异和线
粒体 16S rRNA比较分析, 也赞成该观点。 

脉红螺壳口颜色主要分为 3种: 纯黑白条纹、橙
红色以及中间类型。为探讨 3种壳口颜色的脉红螺是
否存在形态和遗传差异 , 本文分析了不同壳口颜色
脉红螺各形态指标之间及它们与湿重之间的关系 , 
并结合线粒体 16S rRNA与COⅠ基因片段差异探讨 3
种表型脉红螺间的差异 , 以期掌握更多的种内差异
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资料, 为脉红螺的分类和遗传育种提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
本实验所用脉红螺(Rapana venosa)于 2011年 3—

9 月采自丹东和日照, 共采集 211 个样品。根据壳口
颜色, 分为 3种类型:“黑白条纹螺”(B), 壳口内部沿
体螺层有黑白相间的平行条纹;“橙色螺”(O), 壳口
内部呈橙红色, 无黑色条纹;“中间螺”(I)介于二者之
间, 壳口内部呈橙红色, 黑色条纹不明显, 或在靠近
壳口外唇处有平行的黑色条纹但不贯穿整个体螺层

(图 1)。对 3种类型的脉红螺均进行形态学和 DNA序
列比较分析(表 1), 用于形态特征分析和分子鉴定。 

 

 
 

图 1  三种壳口颜色的脉红螺 
Fig.1  Three color morphs of R. venosa 

 
表 1  3 种壳口颜色脉红螺形态分析和分子鉴定数量 

Tab.1  The number of samples of three color morphs of R. venosa 

壳口颜色 形态分析 分子鉴定 

B 110个 25个 

I 36个 11个 

O 65个 22个 

注: B为“黑白条纹螺”, I为“中间螺”, O为“橙色螺” 

 
1.2  方法 
1.2.1  形态指标测量及数据分析    用游标卡尺对
脉红螺样品进行形态指标的测量, 精度为 0.01mm。
每个脉红螺均测量壳高(SH)、体螺层(BWH)、螺旋部
(SL)、壳口长(AL)、壳口宽(AW)、厣宽(OW)、厣高(OH)
等 7 个形态指标, 各形态特征见图 2。用电子天平称
取每个个体湿重(BW)后取出全部软体部并称量壳重
(SW)。 

为了消除脉红螺不同个体之间大小的差异所带

来的影响 , 以个体形态参数的相对比值作为脉红螺
形态判别和分析指标, 共考察了 15 个形态学特征指
数 (BWH/SH、AL/SH、AW/SH、OW/SH、OH/SH、
AL/BWH、AW/BWH、OW/BWH、OH/BWH、AW/AL、

OW/AL、OH/AL、OW/AW、OH/AW、OH/OW)以及 4
个生物学相关变量 (BW/SH、BW/BWH、BW/AL、
BW/AW)(杨建敏等, 2006)。出肉率(K) = (BW−SW)/BW。 

 

 
 

图 2  脉红螺壳和厣的形态测量 
Fig.2  The morphologic measurements of the shell and  

operculum of R. venosa 
 
采用 SPSS软件对各形态指标、标准化数据以及

出肉率进行方差分析和多重比较; 通过对各形态学
指标之间及其与湿重的相关分析, 进行通径分析, 从
而建立脉红螺形态指标对湿重的最优多元回归方程

(吴彪等, 2010)。 
采用 STATISTICA6.0 软件中的 UPGMA 法和

City-block 距离, 根据各形态特征均值对 3 种壳色脉
红螺进行聚类分析(蔡立哲等, 2010)。 
1.2.2  DNA提取和 PCR扩增    取脉红螺腹足肌肉
30mg, 使用康为世纪的海洋动物组织提取试剂盒提
取基因组 DNA。以脉红螺基因组为模板, 分别用无脊
椎动物 16S rRNA (Kessing et al, 1989)和 COⅠ 
(Folmer et al, 1994)序列通用引物扩增(表 2)。16S的
PCR 反应体系为: DNA 模板 100ng, 2×Es Taq Mas-
terMix(康为世纪)12.5μl, 正反引物各 0.5μmol/L, 以
灭菌去离子水补至总体积为 25μl。反应条件为 94℃
预变性 5min, 之后 94℃/30s, 50℃/50s, 72℃/50s 30个
循环, 72℃后延伸 10min。COⅠ的 PCR 反应体系为: 
DNA模板 100ng, PCR Mix(东盛生物)12.5μl, 正反引 

 
表 2  所用引物序列 

Tab.2  Sequences of used primers 

引物 序列 

D16sar 5′-CGCCTGTTTAHYAAAAACAT-3′ 

D16sbr 5′-CCGGTCTGAACTCAGMTCAYG T-3′ 

LOC1490 5′-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3′ 

HOC2198 5′-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3′ 
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物各 0.5μmol/L, 以灭菌去离子水补至总体积为 25μl。
扩增在 PCR仪上进行, 反应条件为 95℃预变性 5min, 
95℃/50s, 48℃/50s, 72℃/1min, 30个循环后 72℃延伸
10min。PCR 产物经 1%琼脂糖凝胶电泳进行检测后, 
送至华大基因进行纯化回收, 双向测序。 
1.2.3  DNA 序列分析和分子系统树构建    应用
Clustal X2 (Larkin et al, 2007)软件进行 DNA序列的
对位排列分析, 应用 DnaSP5.10 (Librado et al, 2009)
分析单倍型。应用 MEGA 5.05 (Tamura et al, 2011)
软件分析序列的碱基组成 , 计算两两序列间基于碱
基替换+颠换率的遗传距离。然后应用 Modeltest 3.7 
(Posada et al, 1998)对 mt16S rRNA和 COⅠ部分序列
进行模型筛选, 得到基于Akaike Information Criterion 
(AIC)的核苷酸最佳替换模型: HKY+I(16S)/G(COⅠ), 
并估计相关参数。分别以红螺的 mt16S rRNA和 COⅠ
部分序列为外群, 使用 PAUP 4.0 (Swofford, 2002)和
MrBayes3.0 (Ronquist et al, 2003)软件构建邻接树
(Neighbor-joining, NJ)和贝叶斯树(Bayesian tree, BI)。
NJ 法根据由 Modeltest3.7 计算得到的结果设置参数, 
节点支持率使用 1000次 bootstrap检验。构建贝叶斯树
时, 采用 Modeltest 3.7选择的最佳分析模型, 替换模
型参数设置为 nst=6, 位点间速率变异设置为 rates= 
gamma, 同时建立 4条马尔可夫链, 3条热链和 1条冷
链, 以随机树为起始树, 共运行 1000 万代, 每 1000
代抽样 1次在舍弃老化样本后, 根据剩余的样本构建
一致树。 

2  结果 

2.1  形态学分析 
2.1.1  方差分析及多重比较    见表 3。各形态指标
和出肉率的分析结果显示 , 三种脉红螺在形态特征
上具有显著性差异。其中, B 组、O 组在各项形态特
征上均有极显著差异(P<0.01); B组、I组的 OW没有

显著差异(P>0.05), OH、BW 具有显著差异(P<0.05), 
其它特征均具有极显著差异(P<0.01); O 组和 I 组的
OW、SW具有极显著差异(P<0.01), BW具有显著差异
(P<0.05), 其它特征均不具有显著性差异 (P>0.05), 
即三种螺在形态上表现出了显著性的差异。但在 K
上, 三者之间不具有显著性差异(P>0.05)。 

对标准化数据进行的分析表明 , 三种螺在
BWH/SH、AL/SH、AW/SH、AL/BWH、AW/BWH、
OW/BWH、AW/AL、OW/AL、OW/AW9个形态特征指
数上 , 两两之间均未有显著差异 (P>0.05); 在
OH/SH、OH/AL2个形态特征指数上, B组、O组间具
有极显著差异(P<0.01), I组与 B组、O组间无显著差
异(P>0.05); 在 OH/BWH、OH/AW2 个形态特征指数
上, B组、O组间具极显著差异(P<0.01), B组、I组间
具有显著差异(P<0.05), O组、I组间不具有显著差异
(P>0.05); B 组、 I 组的 OW/SH 具有极显著差异

(P<0.01), O组与 B组、I组间的 OW/SH不具有显著
差异(P>0.05); B组与 I组、O组的 OH/OW具有极显
著差异(P<0.01), I组、O组之间的 OH/OW不具有差
异性(P>0.05), 即除涉及厣高的四个指标外, 其它指
标均没有显著差异 , 三种壳口颜色脉红螺的形态特
征是相似的 , 而厣的形状只在一定的范围内保持稳
定。而在 BW/SH、BW/BWH、BW/AL、BW/AW4个生
物学相关变量上, B 组与 I 组、O 组之间均具有极显
著差异 (P<0.01); I 组与 O 组之间具有显著差异

(P<0.05), 表明三者的壳重具有显著差异, 但是三者
之间的出肉率不具有显著差异 , 即壳重和肉重的比
例不具有显著差异。 
2.1.2  形态指标对体质量的影响效果分析    对三
种脉红螺的各形态指标之间及它们与湿重之间的相

关关系进行分析, 结果如表 5所示。三种脉红螺的所
有形态指标均达到极显著相关水平(P<0.01), 其中 , 
在 B 组, 厣高 OH 与湿重 BW 的相关系数最小, 为 

 
表 3  3 种壳口颜色脉红螺性状表型的参数统计 

Tab.3  The descriptive statistic of morphometric traits of three color morphs of R. venosa 

参数 B I O 参数 B I O 

SH 75.42±2.49a 91.25±3.11c 100.08±2.64c OH 22.88±0.79a 20.01±1.17bc 29.63±0.87c 

BWH 65.57±2.24a 78.60±2.81c 86.67±2.30c BW 88.33±6.33a 122.88±8.50b 156.78±8.69c 

AL 59.28±2.29a 72.19±2.73c 80.01±2.24c SW 49.70±31.60a 73.71±5.06c 98.78±5.37e 

AW 33.02±1.36a 39.22±8.95c 43.64±1.24c K 0.35±0.014a 0.38±0.014a 0.36±0.008a

OW 36.90±1.24a 39.71±1.52a 40.23±1.21c     

注: B为“黑白条纹螺”, I为“中间螺”, O为“橙色螺”; 同一行数据右上角的相同字母表示差异不显著(P>0.05); 相邻字母表示
差异显著(P<0.05); 相间字母表示差异极显著(P<0.01) 
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表 4  3 种壳口颜色脉红螺标准化数据的参数统计 
Tab.4  The descriptive statistic of standardized data of three color morphs of R. venosa 

参数 B I O 参数 B I O 

BWH/SH 0.87±0.003a 0.86±0.005a 0.80±0.002a OW/AL 0.60±0.004a 0.55±0.005a 0.56±0.005a 

AL/SH 0.79±0.006a 0.79±0.008a 0.80±0.006a OH/AL 0.35±0.003a 0.36±0.004ac 0.37±0.004c 

AW/SH 0.43±0.007a 0.43±0.006a 0.44±0.004a OW/AW 1.03±0.011a 1.02±0.018a 1.02±0.010a 

OW/SH 0.45±0.005a 0.43±0.038c 0.44±0.003ac OH/AW 0.63±0.007a 0.67±0.012bc 0.68±0.008c 

OH/SH 0.28±0.003a 0.29±0.005ac 0.29±0.003c OH/OW 0.62±0.006a 0.67±0.022c 0.67±0.009c 

AL/BWH 0.91±0.005a 0.92±0.007a 0.92±0.005a BW/SH 0.59±0.031a 0.77±0.039c 0.94±0.040d 

AW/BWH 0.50±0.007a 0.50±0.006a 0.50±0.004a BW/BWH 0.68±0.036a 0.89±0.044c 1.08±0.046d 

OW/BWH 0.52±0.005a 0.50±0.007a 0.51±0.003a BW/AL 0.71±0.038a 0.96±0.049c 1.16±0.048d 

OH/BWH 0.32±0.003a 0.34±0.006bc 0.34±0.003c BW/AW 1.35±0.067a 1.79±0.088c 2.14±0.087d 

AW/AL 0.54±0.008a 0.54±0.006a 0.54±0.003a     

注: B为“黑白条纹螺”, I为“中间螺”, O为“橙色螺”; 同一行数据右上角的相同字母表示差异不显著(P>0.05); 相邻字母表示
差异显著(P<0.05); 相间字母表示差异极显著(P<0.01) 

 
表 5  3 种壳口颜色脉红螺性状间表型相关系数 

Tab.5  The phenotype correlation coefficients between the traits of three color morphs of R. venosa 

壳口颜色 性状 SH BWH AL AW OW OH BW 

B SH 1.000 0.997 0.990 0.926 0.971 0.967 0.940 

 BWH  1.000 0.995 0.933 0.979 0.976 0.946 

 AL   1.000 0.934 0.979 0.971 0.948 

 AW    1.000 0.889 0.887 0.937 

 OW     1.000 0.962 0.933 

 OH      1.000 0.916 

 BW       1.000 

I SH 1.000 0.989 0.972 0.924 0.923 0.919 0.917 

 BWH  1.000 0.982 0.950 0.931 0.914 0.926 

 AL   1.000 0.950 0.970 0.965 0.948 

 AW    1.000 0.872 0.900 0.930 

 OW     1.000 0.773 0.869 

 OH      1.000 0.902 

 BW       1.000 

O SH 1.000 0.994 0.965 0.947 0.950 0.953 0.865 

 BWH  1.000 0.978 0.959 0.951 0.959 0.885 

 AL   1.000 0.980 0.955 0.958 0.925 

 AW    1.000 0.941 0.935 0.914 

 OW     1.000 0.922 0.885 

 OH      1.000 0.889 

 BW       1.000 

注: B为“黑白条纹螺”, I为“中间螺”, O为“橙色螺” 

 
0.916, 壳口长 AL 与湿重 BW 的相关系数最大, 为
0.948; 在 I组, 厣宽 OW与湿重 BW的相关系数最小, 
为 0.869, 壳口长 AL 与湿重 BW 相关系数最大, 为
0.948; 在 O 组, 体螺层 BWH 和厣宽 OW 与湿重 BW
的相关系数相等且最小, 为 0.885, 壳口长 AL与湿重

BW相关系数最大, 为 0.925。 
相关系数反应了各形态指标之间及其与湿重间

确实存在依存关系 , 通径分析可以进一步将这种关
系量化。“黑白条纹螺”的各形态指标相对于湿重的

通径系数为壳长 P1=0.34, 体螺层 P2=−0.123, 壳口长
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P3=0.377, 壳口宽 P4=0.447, 厣宽 P5=0.153, 厣高
P6=0.46, 对各通径系数的进行显著性分析发现 , 只
有 P4具有极显著差异(P<0.01), 其余通径系数均不具
有显著差异(P>0.05), 表明壳口宽对“黑白条纹螺”
的湿重的直接影响最大 ; “中间螺”的通径系数为
P1=0.061, P2=−0.525, P3=0.694, P4=0.329, P5=0.552, 
P6=0.4, 通径系数均不具有显著差异(P>0.05), 表明
壳口长对“中间螺”的湿重影响最大, 但影响不显著; 
“橙色螺”的通径系数为 P1=−0.822, P2=−0.343, 
P3=0.773, P4=0.218, P5=0.191, P6=0.230, 通径系数均
不具有显著差异(P>0.05), 表明壳长对“橙色螺”的
湿重影响最大, 但不显著。 

为进一步阐明各形态指标与湿重的关系 , 将脉
红螺的形态指标(Xi)与体重(Y)的相关系数(rij)剖分为
各性状的直接作用(通径系数 Pi)和某一性状通过其它
形态性状的间接作用(∑rijPj)两个部分, 即 rij = Pi +  
∑rijPj, 结果见表 6。从表 6可以看出, 对“黑白条纹
螺”来说, 壳高 SH、壳口长 AL和壳口宽 AW的直接
作用较大 , 其它形态指标主要通过间接作用影响湿
重, 各个形态指标对湿重的间接影响作用都较大, 最
小的为壳口宽 AW; 对“中间螺”而言, 壳口长 AL的

间接作用最小且小于直接作用, 体螺层 BWH、壳口长
AL 和壳口宽 AW 直接作用较大, 其它形态指标主要
通过影响壳口长来间接影响湿重。“橙色螺”壳口长

AL 的间接作用同样较小, 壳高 SH、体螺层 BWH 和
壳口长 AL 直接影响较大, 其它形态指标主要通过间
接作用影响湿重。 

运用 Stepwise法, 使用 SPSS进行多元线性回归
分析, 建立最优“黑白条纹螺”(1)、“中间螺”(2)和
“橙色螺”(3)的回归方程:  

Y = −87.508 + 1.703X3 + 1.959X4       (1) 
Y = −93.67 + 2.975X3            (2) 

Y = −125.014 + 5.119X3−1.28X1       (3) 
式中, Y为湿重(g), X1为壳长(mm), X3为壳口长(mm), 
X4 为壳口宽(mm)。对模型的截距和偏回归系数进行
显著性检验, 它们都达到极显著的水平(P<0.01), 三
种壳口颜色脉红螺入选的形态指标对体重的决定系

数分别为 0.919、0.898、0.866, 对三个方程进行
ANOVA 方差分析表明, 三个方程均存在极显著差异
(P<0.01), 即这些形态指标对脉红螺的湿重具有较大
的决定作用。其中, 壳口长对三种壳口颜色脉红螺的
湿重均具有显著影响, 壳口宽对“黑白条纹螺”、壳 

 
表 6  3 种壳口颜色的脉红螺形态性状对体质量的影响比较 

Tab.6  The effects of traits on body weight of three color morphs of R. venosa 

壳口 相关 直接 间接作用 

颜色 
性状 

系数 作用 SH BWH AL AW OW OH 总和 

B SH 0.940 0.340 — −0.122 0.373 0.414 0.149 −0.124 0.689 

 BWH 0.946 −0.123 0.339 — 0.375 0.417 0.150 −0.125 1.155 

 AL 0.948 0.377 0.336 −0.122 — 0.417 0.150 −0.125 0.657 

 AW 0.937 0.447 0.315 −0.114 0.352 — 0.136 −0.114 0.575 

 OW 0.933 0.153 0.330 −0.120 0.369 0.397 — −0.124 0.853 

 OH 0.916 −0.128 0.329 −0.120 0.366 0.396 0.147 — 1.119 

I SH 0.917 0.061 — −0.519 0.675 0.304 0.134 0.267 0.861 

 BWH 0.926 −0.525 0.060 — 0.681 0.313 0.135 0.265 1.455 

 AL 0.948 0.694 0.059 −0.516 — 0.313 0.141 0.280 0.278 

 AW 0.930 0.329 0.056 −0.499 0.659 — 0.127 0.261 0.605 

 OW 0.869 0.145 0.056 −0.489 0.673 0.287 — 0.224 0.752 

 OH 0.902 0.290 0.056 −0.480 0.670 0.296 0.112 — 0.654 

O SH 0.865 −0.822 — 0.341 0.746 0.206 0.181 0.220 1.694 

 BWH 0.885 0.343 −0.817 — 0.756 0.209 0.182 0.221 0.550 

 AL 0.925 0.773 −0.793 0.336 — 0.213 0.182 0.221 0.159 

 AW 0.914 0.218 −0.778 0.329 0.757 — 0.180 0.215 0.703 

 OW 0.885 0.191 −0.781 0.326 0.738 0.205 — 0.212 0.701 

 OH 0.889 0.230 −0.783 0.329 0.740 0.204 0.176 — 0.666 

注: B为“黑白条纹螺”, I为“中间螺”, O为“橙色螺” 
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长对“橙色螺”分别具有显著影响, 其它形态指标对
湿重均不具有直接的显著影响。因此, 在以后进行选
择育种时, “黑白条纹螺”主要考虑壳口长和壳口宽; 
“中间螺”主要关注壳口长;“橙色螺”主要选择壳
长和壳口长。 
2.1.3  群体平均值的相似性    选用能代表不同壳
口颜色脉红螺一般特征的每个变量的平均值进行聚

类分析, 结果如图 3 所示。“橙色螺”和“中间螺”
相似程度较大,“黑白条纹螺”同两者相似性较小。
这与形态指标、标准化数据的多重比较结果相吻合, 
同时也说明“黑白条纹螺”和“橙色螺”之间差异较

大, 而“中间螺”是过渡类型的螺, 且“中间螺”与
“橙色螺”的差异较其与“黑白条纹螺”的差异小。

该结果显示 , 壳口颜色可以代表脉红螺某些生长指
标性状。 

 

 
 

图 3  3种壳口颜色的脉红螺形态特征均值聚类图 
Fig.3  Tree diagram for three color morphs of R. venosa 

(City-block distances) 
 

2.2  分子分析 
2.2.1  DNA 序列变异和遗传距离    三种壳口颜色
脉红螺 mt16S rRNA基因总长为 506bp。在 506个序

列位点中, 共有 11个位点存在变异, 约占 2.17%; 其
中包含了 3个简约信息位点; A、T、C和 G碱基的平
均含量分别为 33.3%、31.5%、15.4%和 19.8%, A+T
含量 64.8%, 具有明显的 AT 含量偏倚。三种壳口颜
色脉红螺共有 11个单倍型, 其中共享单倍型 2个, 一
个为三种壳口颜色脉红螺共享, 另一个为 O组和 I组
共享单倍型。基于三种壳口颜色 16S rDNA基因片段
序列遗传距离分析结果见表 7(A): 三种壳口颜色脉
红螺各类型内不同个体间的平均遗传距离在 0.03—
0.04 之间变动, 与各类型间的遗传距离(0.03—0.04)
相似 , 明显小于与红螺的遗传距离 (0.071—0.074), 
三种壳口颜色的脉红螺无遗传分化。3种壳型脉红螺
mtCOⅠ基因片段同源序列为 642bp。在 642bp比对位
点中有 25 个变异位点, 约占 3.89%, 其中有 12 个简
约信息位点; A、T、C 和 G 的含量分别为 25.0%、
39.0%、16.4%和 19.6%, A+T含量 64%, 具有明显的
AT偏倚。三种壳口颜色脉红螺共有 18种单倍型, 其
中共有单倍型有 6种, 两个为三种壳口颜色脉红螺共
享, 另外 4个为 O组和 I组共享单倍型。基于三种壳
口颜色 COⅠ基因片段序列遗传距离分析结果见表
7(B): 三种壳口颜色脉红螺各类型内不同个体间的平
均遗传距离在 0.03—0.06之间变动, 与各类型间的遗
传距离(0.04—0.05)相似 , 明显小于与红螺的遗传距
离(0.180—0.181), 三种壳口颜色的脉红螺无遗传分化。 
2.2.2  mt16S rRNA 和 COⅠ基因片段序列的系统学
分析     基于所获得的三种类型的脉红螺 mt16S 
rRNA 和 COⅠ基因片段序列, 以红螺(R. bezona)的
mt16S rRNA 和 COⅠ基因片段序列为外群构建邻接
树(NJ树)和贝叶斯树, 如图 4、图 5。2种方法所构建
的系统树的拓扑结构基本一致 , 三种壳口颜色的脉
红螺并未形成独立支系, 而是相互交叉聚为一支, 因 

 
表 7  基于 3 种壳口颜色的脉红螺 mt16S rRNA 和 COⅠ基因片段构建的距离矩阵 

Tab.7  Distance matrix of mt16S rRNA (A) and COⅠ (B) gene fragment of the three color morphs of R. venosa 

基因 壳口颜色及外群 B I O R. bezona 

(A) 16S rRNA B 0.003    

 I 0.004 0.004   

 O 0.004 0.003 0.004  

 R. bezona 0.071 0.073 0.074 — 

(B) COⅠ B 0.006    

 I 0.005 0.003   

 O 0.005 0.004 0.004  

 R. bezona 0.180 0.180 0.181 — 

注: B为“黑白条纹螺”, I为“中间螺”, O为“橙色螺”; 对角线左下角为类型间的遗传距离, 对角线上(斜体)为类型内的遗传距离 
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图 4  3种壳口颜色脉红螺 mt16S rRNA的邻接树(NJ)  
和贝叶斯树(BI) 

Fig.4  The Neighbor-joining tree and Bayesian tree constructed 
with mt16S rRNA gene sequence of three color morphs of R. venosa 

 
此三种类型脉红螺无显著的遗传分化。 

3  讨论 

腹足纲的贝壳形态(包括大小、形态和颜色等)是
传统分类学的重要依据。其中最主要的分类依据是贝

壳大小及其它受贝壳大小影响的形态特征 , 如螺层
数目、外唇形态、螺口相对大小、脐等(Wilke et al, 
2001)。同时, 受底质、水温、水流、盐度、温度、饵
料、捕食者、种内种间竞争、寄生、外壳的钙化等生

物因素和非生物因素的影响(Wilke et al, 2001), 贝壳
形态也不尽完全相同。有研究表明, 水温和捕食者会
影响贝壳的重量、厚度和硬度(Trussell, 2000; Brookes 
et al, 2007)。同时, 个体差异、性别差异以及生长发
育阶段等可能导致壳型、壳色等形态特征的差异。 

形态学研究结果显示, 3 种壳口颜色脉红螺不仅
在壳口颜色上存在差异, 在壳高、壳口长、壳口宽等
形态特征与湿重的主要影响因子(壳长、壳口长和壳 

 
 

图 5  3种壳口颜色脉红螺 COⅠ的邻接树(NJ)  
和贝叶斯树(BI) 

Fig.5  The Neighbor-joining tree and Bayesian tree constructed 
with COⅠ gene sequence of three color morphs of R. venosa 

 
口宽)等方面都存在显著差异。然而在分子学方面, 基
于 mt16S rRNA 和 COⅠ序列片段的分析结果显示, 
三种壳口颜色的螺均属于同一物种 , 未出现遗传分
化 , 因此三种壳口颜色脉红螺之间的差异并不是由
物种的差异所造成的。 

壳口颜色的差异可能是由年龄、性别、孵化及浮

游时期的环境条件、底质等(Wilke et al, 2001)造成的。
齐钟彦(1987)认为, 年龄较大的脉红螺的壳口颜色呈
鲜艳的橙红色, 但作者对壳长进行分析发现, 虽然三
种螺的壳长具有显著差异, 且“橙色螺”壳长显著大
于其它螺, 但数据间大范围重叠, 因此壳口颜色的差
异并不是由脉红螺的年龄差异造成的。虽然有些生物

存在性二型现象 , 但三种壳口颜色的脉红螺均有雌
雄两种性别; 将不同壳口颜色的螺分开养殖, 均能够
成功繁殖后代, 因此, 壳口颜色的差异也不是由性别
不同引起的。很多腹足类是全年繁殖的, 因此, 不同
季节产的螺, 其外界的生物和非生物因子不同, 也可
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能导致壳形的差异(Wilke et al, 2001)。但对脉红螺进
行观察后发现, 每年的 6—9 月是脉红螺繁殖的高峰, 
在人工升温的条件下, 5月中、下旬脉红螺开始繁殖, 
10 月上旬其繁殖达到尾声, 未见其在 11 月至来年 4
月进行繁殖。因此, 壳口颜色的差异也不是由全年繁
殖造成的, 可能引起差异的因素还包括底质等。本研
究所取的螺是同域分布的 , 但考虑到同一区域内的
底质也可能呈斑块状分布, 因此, 底质是否是影响因
素之一, 还需进一步研究。壳高的差异可能是由于不
同壳口颜色脉红螺的生长速度、年龄结构上的不同所

引起的。生长速度较快、多年生螺比例高的壳口颜色

的脉红螺具有较大的平均壳高。但目前尚无相关数据, 
具体原因仍需进一步调查。 
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VARIANCE ANALYSIS OF THREE COLOR MORPHS OF RAPANA VENOSA BASED ON 
MORPHOLOGICAL TRAITS AND mt16S rRNA AND COⅠ PARTIAL SEQUENCES 

BAN Shao-Jun1, 2,  XUE Dong-Xiu1, 2,  ZHANG Tao1,  PAN Yang1, 2,  WANG Hai-Yan1 
(1. Institute of Oceanology, Chinese Academy of Sciences, Qingdao, 266071; 2. Graduate School,  

Chinese Academy of Sciences, Beijing, 100049) 

Abstract    In Rapana venosa, there are three color morphs of aperture: black and white stiped, orange, and intermediate 
type. In the present study, these three color morphs of R. venosa was compared based on morphological traits and partial 
sequences of the mitochondrial DNA 16S rRNA and cytochrome oxidase I gene. The results of morphological analysis 
showed that morphological traits were all significantly different in three color morphs. Correlation coefficient between 
each phenotypic traits and whole mass were all significantly different. Aperture length and aperture width had effects on 
whole mass for “black and white stiped”, while for “intermediate type” and “orange” there were no key factor that affecting 
whole mass. Using Stepwise method establish Multiple linear regression equation. Tree diagram constructed with morpho-
logical traits of the three color morphs demonstrated that “intermediate type” and “orange” were more closely related to 
each other than they are to “Black and white striped”. Results of phylogenetic analysis based on partial mtDNA 16S rRNA 
and COⅠ gene fragments indicated that there was no genetic divergence among the three color morphs. 

Key words    Rapana venosa,  Morphological traits,  Correlation analysis,  Regression analysis,  mt16S rRNA,  COⅠ 


