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摘要    以采自海南海口、广西防城港、广西北海、广东湛江、福建漳州、山东荣成、山东威海 7
个地理群体 62个泥蚶个体为材料, 获取 592bp线粒体 COI基因片段序列, 并进行遗传多样性及分化
分析。多态性遗传参数统计显示: 62个个体共检测出 103个多态性位点, 定义了 26个单倍型; 总群
体单倍型多样性指数为 0.834, 核苷酸多样性指数为 0.01665, 平均核苷酸差异数为 9.85772。7 个群
体均显示出较丰富的遗传多样性, 群体内遗传距离及群体内遗传多样性参数显示中国沿海泥蚶遗传
多样性由北向南呈升高趋势, 而群体内遗传分化系数也呈现升高的趋势。基于 26个单倍型 COI序列
构建的NJ树和UPGMA树以及基于群体间遗传距离构建的UPGMA树显示, 荣成群体和威海群体亲
缘关系较近, 聚成一小支, 而后与漳州群体相聚, 然而南方类群并没有聚为独立的一支。 
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泥蚶 Tegillarca granosa (Linnaeus, 1758)隶属于
软体动物门 (Mollusca)、双壳纲 (Bivalvia)、蚶目
(Arcoida)、蚶科(Arcidae), 俗称血蚶、银蚶、花蚶、
粒蚶、血螺、瓦垄哈, 是一种营穴居生活的底栖动物, 
广泛分布于我国沿海, 在山东、浙江、福建和广东均
有养殖(李凤兰, 1983; 徐凤山等, 2008)。泥蚶的营养
与药用价值高(雷焕宗等, 2004; 温扬敏等, 2009; 柯
佳颖等, 2010), 是我国四大传统养殖贝类之一。 

目前关于泥蚶不同地理群体形态变化差异与判

别分析(张永普等, 2004)、生化遗传(贾守菊等, 2003; 
李松伟等, 2011)以及养殖(尤仲杰等, 2002; 吴洪喜等, 
2004)的研究有大量报道。王日昕等(2005)利用同工酶
分析的研究认为 , 我国沿海泥蚶以东海和南海的分
界线为界, 可以分为两个类群, 两个类群内部遗传分
化不明显 , 而类群间的遗传距离较大 , 而郑文娟等
(2009)对泥蚶线粒体细胞色素氧化酶亚基 I (cytochrome 

oxidase subunit I, COI)基因的研究则在此基础上提出
南北类群的分化达到了亚种甚至种的水平。Ni 等 
(2012)对中国东海和南海两个海区泥蚶 COI 和 ITS1
两个标记的研究 , 提出了中国海区两个泥蚶的进化
显著单元(evolutionarily significant units, ESUs), 其中
一个 ESU 广泛分布中国沿海, 而另一 ESU 则分布在
南海海域, 后者濒临消失。 

线粒体DNA (mtDNA)是一种共价闭环双链DNA
分子 , 由于其相对于核基因具有遵循严格的母系遗
传、几乎没有重组、结构简单、进化速度快以及在不

同的区域进化速度存在差异等特点 , 逐渐成为种群
遗传学和分子系统发育研究的重要标记 (Avise, 
2000)。线粒体 COI 基因具有进化速度较快, 有相对
保守区等特点 , 可作为种属系统进化研究的良好标
记(Martínez-Navarro et al, 2005), 目前被广泛应用于
物种鉴定、分子系统发育分析(Matsumoto, 2003; Cho 
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et al, 2007)。目前关于中国沿海泥蚶群体的遗传分化
研究仍不够全面, 本研究利用线粒体 COI 基因分析
中国沿海泥蚶 7个群体遗传多样性, 以期为泥蚶的分
类、遗传多样性研究及合理、有效地利用和保护泥蚶

种质资源提供数据参考。 

1  材料与方法 

1.1  样品的采集 
样品分别采集于海南海口市、广西防城港市、广西

北海市、广东湛江市、福建漳州市、山东荣成市和山东

威海市。样品采集后立即用75%酒精固定, 保存备用。 
1.2  DNA的提取、扩增及测序 

取泥蚶闭壳肌肌肉约 1 0 0 m g充分剪碎 ,  用
TIANamp海洋动物DNA提取试剂盒(北京天根生物有
限公司 )提取全基因组。线粒体COI基因扩增引物
LCO1490和HCO2198 (Folmer et al, 1994)序列分别为: 
5′-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3′, 和5′-AAAC 
TTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3′, 由上海桑尼生
物技术公司合成。PCR反应体系为: 总体积25μL, 其
中2μL 10× PCR缓冲液, 1.5mmol/L Mg2+, 200μmol/L 
dNTPs, 1U Taq DNA 聚合酶, 正反向引物各0.4μmol/L, 
2μL模板DNA溶液(10—100ng/μL)。PCR反应程序为: 
94°C预变性4min; 94°C 40s, 48°C 1min, 72°C 1min, 30
个循环; 然后72°C延伸10min。PCR扩增产物送上海

桑尼生物技术公司测序。 
1.3  数据分析 

序列结果利用Mega 5.1软件进行同源排序比对, 
同时辅以人工校对。采用Kimura 2-paramter (K2P) 
(Kimura, 1980)距离矩阵计算群体内和群体间遗传距
离, 并结合非加权配对算数平均法(Unweighted Pair 
Group Method with Arithmetic Means, UPGMA)构建
分子系统树。 
采用DnaSP 5.1软件计算单倍型多样性指数(Haplo-

type diversity, Hd)、核苷酸多样性(Nucleotide diversity, 
Pi)、平均核苷酸差异数(K)、不同群体序列的碱基组
成、变异位点, 并通过Mega 5.1软件基于K2P方法利
用26个单倍型序列构建NJ树和UPGMA树。 

用Arlequin 3.1软件计算群体间遗传分化系数
(F-statistics, Fst)及其显著性(重复次数为1000), 并用
分子变异分析(AMOVA)方法估算遗传变异在群体间
和群体内的分布。 

2  实验结果 

2.1  线粒体 COI基因片段的序列特征以及单倍型分析 
经序列比对与分析后, 得到长度为592bp的泥蚶

COI基因片段, 其中共有16个单突变位点, 87个简约
信息位点。在所有群体的序列中, A+T含量(表 1)平均
为60.83%。 

表 1  7 个泥蚶群体 COI 基因片段序列碱基组成(%) 
Tab.1  Percentage of base composition of partial COI gene sequences in the seven T. granosa populations 

群体 A G T C A+T G+C 

防城港 21.35 24.28 39.43 14.94 60.78 39.22 

北海 21.45 24.03 39.57 14.95 61.02 38.98 

海南 21.49 23.99 39.53 14.99 61.02 38.98 

湛江 21.71 24.24 39.36 14.70 61.07 38.94 

漳州 21.38 24.28 39.45 14.89 60.83 39.17 

威海 21.19 24.42 39.53 14.86 60.72 39.28 

荣成 21.11 24.41 39.53 14.95 60.64 39.36 

平均 Average 21.34 24.17 39.49 14.90 60.83 39.07 

 
多态性遗传参数统计(表 2)显示, 62 个个体共检

出 26个单倍型, 群体间共享单倍型 4个, 占单倍型总
数的 15.4%, 其余 22个单倍型均为某个群体所特有。
单倍型 Hap5为 2个群体(防城港、威海)共享, 单倍型
Hap8为 4个群体(防城港、北海、漳州、威海)共享, 单
倍型 Hap13 为 2 个群体(海南、北海)共享, 单倍型
Hap14 为 5 个群体(防城港、北海、漳州、威海、荣

成)共享。26 个单倍型中, 共享单倍型 Hap14 的个体
总数最多, 占分析个体总数的 35.5%。 
2.2  群体遗传多样性与遗传结构 

群体内和平均遗传多样性参数见表 3, 南方类群
(防城港、北海、海南和湛江)的遗传多样性参数普遍
较高: Hd为0.914—1.000, 多态位点比例为1.18—15.7, 
Pi为0.01182—0.07095, K值为7.0000—42.00); 而北方 
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表 2  泥蚶 26 个独立单倍型在 7 个群体中的分布 
Tab.2  Distribution of 26 unique haplotypes of COI sequences across the seven T. granosa populations 

单倍型 群体(个体数) 总个体数 总群体数 GenBank序列号 

Hap1 防城港(1) 1 1 KJ569280 

Hap2 海南(1) 1 1 KJ569281 

Hap3 湛江(1) 1 1 KJ569282 

Hap4 防城港(1) 1 1 KJ569283 

Hap5 防城港(1), 威海(2) 3 2 KJ569284 

Hap6 防城港(1) 1 1 KJ569285 

Hap7 湛江(1) 1 1 KJ569286 

Hap8 防城港(3), 北海(1), 漳州(7) , 威海(2) 13 4 KJ569287 

Hap9 防城港(1) 1 1 KJ569288 

Hap10 防城港(1) 1 1 KJ569289 

Hap11 北海(1) 1 1 KJ569290 

Hap12 防城港(1) 1 1 KJ569291 

Hap13 海南(1), 北海(1) 2 2 KJ569292 

Hap14 防城港(4), 北海(1), 漳州(3), 荣成(1), 威海(13) 22 5 KJ569293 

Hap15 防城港(1) 1 1 KJ569294 

Hap16 漳州(1) 1 1 KJ569295 

Hap17 漳州(1) 1 1 KJ569296 

Hap18 漳州(1) 1 1 KJ569297 

Hap19 漳州(1) 1 1 KJ569298 

Hap20 漳州(1) 1 1 KJ569299 

Hap21 漳州(1) 1 1 KJ569300 

Hap22 威海(1) 1 1 KJ569301 

Hap23 威海(1) 1 1 KJ569302 

Hap24 荣成(1) 1 1 KJ569303 

Hap25 海南(1) 1 1 KJ569304 

Hap26 海南(1) 1 1 KJ569305 

表 3  基于 COI 基因片段序列的 7 个泥蚶群体的遗传多样性参数 
Tab.3  The genetic diversity parameters of partial COI gene in the seven populations of T. granosa 

群体 
群体变异参数 

防城港 北海 海南 湛江 漳州 威海 荣成 
平均 

个体数 15 4 4 2 16 19 2 62 

单倍型数(h) 10 4 4 2 8 5 2 26 

单倍型多样性(Hd) 0.914 1.000 1.000 1.000 0.800 0.532 1.000 0.834 

多态位点比例(%) 15.68 13.82 14.00 1.18 1.35 0.51 0.34 17.36 

核苷酸多样性(Pi) 0.02407 0.06982 0.07095 0.01182 0．00307 0.00124 0.00338 0.01665 

平均核苷酸差异数(K) 14.248 41.3333 42.000 7.0000 1.81667 0.73684 2.000 9.85722 

 
类群(荣成和威海)的遗传多样性参数则较低 : Hd为
0.532和1.000, 多态位点比例为0.507和0.338, Pi为

0.00124和0.00338, K值为0.73684,和2.000, 漳州群体
遗传参数居中(Pi和K值较荣成群体略低)。 

根据K2P方法, 利用Mega 5.1计算群体内、群体

间遗传距离以及群体分化系数Fst见表 4。威海泥蚶群
体内遗传距离最低, 海南群体内遗传距离最高; 荣成
群体和威海群体之间的遗传距离最近 , 漳州群体与
两者之间的遗传距离次之; 北海群体、海南群体与其
他群体的遗传距离普遍较高 , 而两者群体内遗传距 
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表 4  基于 COI 基因片段序列的 7 个泥蚶群体间遗传距离(对角线下)、群体内遗传距离(粗体显示) 
和群体间分化系数(对角线上) 

Tab.4  Genetic distances between populations (below diagonal), genetic distances within populations (in bold values) and pair-wise  
Fst (above the diagonal) of the seven populations of T. granosa based on partial COI gene 

 防城港 北海 海南 湛江 漳州 荣成 威海 

防城港 0.0265 −0.01001 0.00889 −0.13572 0.00617 −0.19022 0.06304** 

北海 0.0471 0.0784 −0.31674 −0.17854 0.32410 −0.23371 0.38800 

海南 0.0483 0.0601 0.0797 −0.17953 0.33155** −0.20541 0.41622** 

湛江 0.0196 0.0461 0.0469 0.0119 0.37906* 0.31082 0.72502** 

漳州 0.0148 0.0407 0.0417 0.0077 0.0031 0.43256 0.39556** 

荣成 0.0163 0.0414 0.0432 0.0111 0.0055 0.0034 0.30457 

威海 0.0145 0.0397 0.0413 0.0088 0.0035 0.0024 0.0012 

*表示0.01<P≤0.05, **表示P≤0.01 
 
离最高 ; 防城港泥蚶群体内遗传距离大于与其他群
体(北海和海南两个群体除外)之间的遗传距离; 湛江
与漳州、威海、荣成的遗传距离均小于与北海和海南

两个群体的遗传距离。而在群体间遗传距离关系在

UPGMA聚类树中威海和荣成群体聚成一个小支, 之
后依次和漳州、湛江、防城港和北海、海南聚在一起

(图 1)。 

 

图 1  基于泥蚶 7个群体遗传距离构建的 UPGMA聚类图 
Fig.1  UPGMA dendrogram based on genetic distances of seven 

populations of T. granosa 
 

利用Tamura & Nei (Tamura et al., 1993)计算方法, 
得到群体间遗传分化系数Fst(表4)及其显著性(未列
出)。群体遗传学认为, 可以根据Fst值将群体间分化程

度分为4个等级 : 较弱 (0—0.05), 中等 (0.05—0.15), 
较大(0.15—0.25)和极大(>0.25)。湛江群体与威海群体
遗传分化最高 , 漳州群体除与防城港群体无明显分
化, 同其他群体分化极大。防城港群体与威海群体存
在中等分化, 同其他群体间的遗传分化较弱。 

基于 Tamura & Nei计算方法的 AMOVA分析(表
5)表明, 泥蚶群体遗传分化的 90.51%来自群体内部, 
仅有 9.49%来自群体间。说明, 泥蚶群体遗传分化主
要表现为群体内分化, 群体内部遗传多态性较高。采
用邻接法(NJ)和非加权配对算术平均法(UPGMA)构
建的泥蚶 7 个群体 26 个单倍型的分子系统树见图 2, 
3。在两种树中, 所有的 26个单倍型被分成两个分支, 
Hap2, Hap11和 Hap12聚在一支, 其余单倍型聚成一
大支, 大支在 NJ树和 UPGMA树中有变化。 

表 5  基于 COI 基因片段序列的 7 个泥蚶群体遗传变异的

AMOVA 分析 
Tab.5  Hierarchical AMOVA results based on the partial COI 

sequences of the seven populations of T. granosa 

变异来源 自由度 方差总和 变异组分 变异贡献率(%)

群体间 6 56.223 0.53508Va 9.48 

群体内 55 281.051 5.11001Vb 90.52 

总计 61 337.274 5.64509 100 

Va表示群体间的方差, Vb表示群体内的方差 

3  讨论 

3.1  泥蚶 COI基因片段核苷酸组成及单倍型分析 
在调查的7个泥蚶群体的序列中, A+T的平均含

量为60.83%, 均大于G+C平均含量(表1), 其他贝类
线粒体DNA的碱基组成也具有这种特点(Chen et al, 
2009; 李咏梅等 , 2009; 郭宝英等 , 2012)。Grant等
(1998)通过对线粒体DNA序列的遗传变异分析, 将不
同核苷酸多样性和单倍型多样性间的组合分成了四

种类型: 第一种类型是较低的单倍型多样性(Hd<0.5)
与较低的核苷酸多样性(Pi<0.005), 第二种类型是高
Hd值与低Pi值, 第三种类型是低Hd值与高Pi值, 其余
为第四种类型。据此可将北海、海南两个群体归为第



2期 刘春芳等: 中国沿海不同地区泥蚶(Tegillarca granosa)的遗传多样性分析 369 

 

四种类型 , 而其余群体则为第二种类型。Grant等
(1998)认为第四种类型是由于一个大而稳定的种群经
过长时间演化所产生或两个不同种群二次接触所造

成 , 而第二种类型由瓶颈效应后伴随种群的迅速成
长与突变的积累形成。泥蚶群体的这种特征可能是由

于现阶段演化力量(如不同品系泥蚶的引入造成的基
因渗透)、生境的不连续性、种群数量变动的不稳定
性等因素的影响。 
3.2  泥蚶群体的遗传多样性 

王日昕等(2005)和郑文娟等(2009)认为中国沿海
的泥蚶可以分为福建以南和福建以北(包括福建)两大
类群, 后者发现福建南北群体间的遗传距离在0.1521— 
0.1540, 远大于类群内部群体间的遗传距离, 且南北
两类群之间的遗传距离(0.1529)远大于类群内部遗传
距离(南方类群内部遗传距离为0.0006, 北方类群内

部的遗传距离为0.0016), 两类群的分化程度达到了
亚种甚至种的水平。 

Ni等(2012)根据对中国东部海域和南海泥蚶类群
的COI和 ITS1的研究 , 提出了两个ESUs, 其中一个
ESU广泛分布中国沿海, 而另一个则分布在汕头以南
海区。在本研究以泥蚶26个单倍型构建的系统发育树
中 , 南方类群中的单倍型Hap2(海南)、Hap11(北海)
和Hap12(防城港)形成稳定的一个小支, 聚在了发育
树的根部, 这和Ni等(2012)提出的一个ESU相似, 即, 
均分布在中国南海区域。 

而在本研究中 , 南方类群(防城港 , 北海 , 海南
和湛江)遗传多样性参数普遍高于北方类群(荣成, 威
海), 而漳州泥蚶群体的遗传多样性参数居中, 表现
出明显的地区差异(表 3)。南方类群(防城港、北海、
海南、湛江)群体间遗传距离(0.0196—0.0601)、南方 

 

 

图 2  基于泥蚶 26个 COI基因单倍型构建的 NJ树 
Fig.2  The NJ dendrogram based on the sequences of 26 haplotypes of T. granosa 
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图 3  基于泥蚶 26个 COI基因单倍型构建的 UPGMA树 
Fig.3  The UPGMA dendrogram based on the sequences of 26 haplotypes of T. granosa 

 
群体与北方群体(荣成、威海)的遗传距离(0.0088— 
0.0432), 均大于北方群体间的遗传距离 (0.0024— 
0.0055)。根据遗传学知识(见 2.2 部分), 荣成与防城
港、海南、北海分化较弱, 而与威海、湛江、漳州均
有极大分化; 福建漳州群体与南方类群(防城港, 北
海, 湛江, 海南)以及北方类群(威海, 荣成)的遗传分
化程度均较高(表 5); 南方类群群体间分化较弱, 北
方类群群体间有明显分化 , 后者可能是荣成样本量
偏少造成。而对各群体遗传分化参数 Fst的 AMOVA
分析, 发现泥蚶的遗传分化主要来自于群体内(贡献
率达 90.52)。因此, 泥蚶群体由北向南遗传多样性增
高, 而群体内遗传分化系数也呈现升高的趋势。这可
能与 1980 年以后每年从北方(主要为山东地区)大量
引入南方泥蚶苗种(郑家声等, 1995), 以及北部湾地
区复杂的生活环境有关。 
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GENETIC DIVERSITY OF DIFFERENT POPULATIONS OF TEGILLLARCA GRANOSA 
IN COASTAL WATERS OF CHINA BASED ON PARTIAL COI GENE SEQUENCES 

LIU Chun-Fang1, 2,  LI Cui1, 2,  ZHANG Zhen1,   WANG Hai-Yan1 
(1. Institute of Oceanology, Chinese Academy of Sciences, Qingdao 266071, China; 2. University of Chinese Academy of Sciences, 

Beijing 100049, China) 

Abstract    We collected 62 Tegillarca granosa samples from seven populations i.e., South China in Haikou, Fangchenggang, 
Beihai, Zhanjiang, and Zhangzhou, and North China in Rongcheng and Weihai in coastal waters, from which 592bp 
nucleotide sequences of mitochondrial COI gene fragments of T. granosa were obtained, and 103 variable nucleotide 
positions and 26 haplotypes were revealed in the seven populations. The haplotype diversity (Hd) was 0.834, the nucleotide 
diversity (Pi) was 0.01665, and the average nucleotide difference (K) was 9.85772. Results show high genetic diversity 
within populations. The genetic distances and genetic diversity parameters within populations suggested that genetic 
diversity and genetic differentiation coefficient within T. granosa populations in coastal waters of China increased north to 
south generally. The dendrograms in the neighbor-joining method based on the sequences of the 26 haplotypes and in the 
UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean) method based on genetic distances show close 
relationship between Rongcheng and Weihai, and then the two populations join a clade with Zhangzhou population, while 
the southern groups did not form any independent clade. 
Key words    Tegillarca granosa;  COI;  genetic diversity;  genetic differentiation 
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