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摘要    秘鲁紫扇贝(Argopecten purpuratus)于 2008年被引进我国, 与海湾扇贝(Argopecten irradians 

irradians)成功杂交。为探讨紫扇贝在海湾扇贝属中的分类地位及与相似种海湾扇贝的进化关系, 随

机选取紫扇贝和海湾扇贝各 10个个体, 利用通用引物进行 16S rDNA基因片段扩增并双向测序。序

列分析结果表明, 紫扇贝和海湾扇贝扩增获得基因片段长度均为 542bp, 碱基组成 A+T 所占比例分

别为紫扇贝 54.2%和海湾扇贝 55.1%。紫扇贝和海湾扇贝种内分别有 6和 10个变异位点, 种间有 41

个变异位点, 且种内和种间变异均为转换或者颠换, 无插入/缺失类型。结合 GenBank同源序列信息, 

对海湾扇贝属物种进行遗传距离分析及分子系统树的构建。结果表明: 海湾扇贝属 7种扇贝[紫扇贝

(A. purpuratus)、A. irradians、墨西哥湾扇贝(A. i. concentricus)、A. i. irradians、A. nucleus、A. gibbus

和 A. ventricosus]在系统树上聚为 2 支, 与紫扇贝亲缘关系最近的是 A.ventricosus, 且该两种扇贝单

独聚为一支。其余 5种扇贝中, A. irradians、A. i. concentricus和 A. i. irradians最先聚为一支, 支持

A. i. concentricus和 A. i. irradians为 A. irradians两个亚种的结论; 另外, A. nucleus与以上三者也有

很近的亲缘关系。该研究结果为海湾扇贝属物种进化、迁移及其遗传育种研究提供了理论基础。 
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紫扇贝(Argopecten purpuratus, Lamarck, 1819)是

原产于南太平洋的一种优质扇贝, 具有出肉率高、味

道鲜美、生长快速、抗逆性强、足丝发达等特点, 当

地生长 14—16个月可达商品规格(9cm), 经济价值高, 

其加工产品在美国和欧洲深受欢迎 , 智利和秘鲁等

地已开展大规模的人工养殖。目前对该扇贝的研究主

要集中在生理生态条件(Navarro et al, 2000, 2006; 

Díaz et al, 2006; Avendaño et al, 2008)、壳色遗传

(Winkler et al, 2001)等方面, 分子生物学的研究鲜有

报道。青岛农业大学王春德教授于 2008 年从秘鲁引

进紫扇贝并繁育成功(王春德等, 2009)。但紫扇贝适

宜养殖温度范围较窄(12—26°C), 在我国北方海区无

法越冬, 山东以南海区不能度夏, 这给该扇贝的养殖

推广带来了困难。 

海湾扇贝(Argopecten irradians irradians, Lamarck, 

1819), 原产于美国大西洋沿岸, 于 1982 年从美国引

进中国(张福绥等, 1986), 以生长快著称, 且耐温范

围较广 (1—31°C), 已成为我国主要扇贝养殖品种

(张福绥等, 2000)。考虑到紫扇贝和海湾扇贝同属于

海湾扇贝属(Argopecten), 且两者存在互补性状 , 王
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春德等(2009)尝试将引进的紫扇贝和海湾扇贝杂交 , 

成功获得具有显著杂种优势的杂交种 , 不仅生长迅

速、抗逆性也明显增强, 特别是在山东地区能够顺利

度夏和越冬, 显示了巨大的产业潜力。然而, 对于这

一全新引进的扇贝物种 , 对其遗传学及种质资源的

评估资料仍处短缺状态。 

线粒体 DNA(mtDNA)作为核外遗传物质, 具有

分子量小、结构简单、进化速度快等特点, 适合于种

群遗传分析及分子系统进化的研究 (Meyer, 1993; 

Canapa et al, 2000; Sunetha et al, 2000; 辛俭等 , 

2014)。mtDNA 中的 16SrDNA 序列在种内遗传多样

性和种间系统学关系的研究中占有重要的地位

(Foighil et al, 1995;Schnelder et al, 1999; Lakra et al, 
2009)。本研究通过测定紫扇贝和海湾扇贝 mtDNA 

16S rDNA 基因片段序列, 分析了紫扇贝在中国繁殖

后代中的遗传变异趋势 , 并计算了两个扇贝物种的

基因差异和遗传距离。结合 GenBank 中海湾扇贝属

及我国本土扇贝物种——栉孔扇贝相应片段进行比

较并进行系统进化分析 , 从分子水平上了解紫扇贝

的遗传背景及其系统进化地位 , 以期为扇贝种质资

源保护及杂交育种策略提供基础性资料。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

紫扇贝和海湾扇贝均于 2010年 10月下旬取自山

东省青岛市胶南扇贝养殖场, 养殖水环境条件为: 水

温 16°C, 盐度 30, pH8.2。每个物种各取 10个个体, 活

体解剖取扇贝闭壳肌, 于液氮冷冻后转80°C 超低温

冰箱保存备用。其中紫扇贝为引种后繁殖的子一代个

体, 平均壳高 4.81cm, 平均体重 27.36g, 海湾扇贝是

从当地养殖场中随机选取个体, 平均壳高 4.63cm, 平

均体重 26.62g。 

1.2  方法 

1.2.1  基因组DNA的提取和检测    取约 100mg扇

贝闭壳肌组织, 采用标准的酚-氯仿方法(Sambrook et 

al, 1989)提取基因组 DNA, 将乙醇沉淀后的基因组

DNA 溶解于 100μL 的 TE 溶液中, 用紫外分光光度

计测定其浓度和纯度 , 然后将基因组 DNA 稀释至

50ng/μL, 4°C下保存备用。 

1.2.2  16S rDNA的序列扩增及序列测定    实验用

16S rDNA引物序列为: 16SF (5′-CGCCTGTTTATCA 

AAAACAT-3′)和 16SR (5′-CCGGTCTGAACTCAGAT 

CACGT-3′) (Canapa et al, 2000), 引物由上海生工公

司合成。PCR 反应总体积为  50μL, 体系中包括 : 

1×PCR 缓冲液, 1.5mmol/L 的 MgCl2, 0.2mmol/L的 

dNTP, 1μmol/L  的正反向引物, 1U 的 Taq DNA 聚

合酶(TAKARA), 100ng 的 DNA 模板。PCR 扩增反

应程序: 94°C, 5min 预变性; 然后 30 个循环, 94°C, 

45s 变性, 55°C, 45s 退火, 72°C, 1min 延伸; 最后 

72°C进行 5min 延伸, 置于 4°C保存。 

取 5μL 扩增产物经 1%的琼脂糖凝胶电泳, 溴化

乙锭染色后紫外观察拍照。剩余 PCR 产物采用

Sangon PCR 产物纯化试剂盒进行回收及纯化, 具体

方法按试剂盒说明书步骤进行。纯化后的 DNA 片段

测序采用 ABI PRISM 3730XL测序仪完成, 测序引物

为 PCR 扩增引物。 

1.2.3  序列分析    用 BioEdit软件去掉序列两端不

可信部分, 采用 Clustalx1.81 进行序列对位排序, 使

用 Genedoc软件进行人工校正。然后应用 MEGA5.1

软件计算分子变异参数如多态性位点, 转换、颠换及

插入缺失位点等, 并根据 Kimura 双参数方法计算遗

传距离。 

1.2.4  序列下载    从 GenBank 下载 7 种海湾扇贝

属扇贝以及外群栉孔扇贝的 16S rDNA同源序列, 序

列信息见表 1。 

1.2.5  系统发生分析    利用MEGA5.1软件并根据

Kimura 双参数模型计算遗传距离, 以栉孔扇贝作外 

表 1  用于系统分析的扇贝物种及其 GenBank 注册号 
Tab.1  Species used for the phylogenetic analysis and 

GeneBank accession number 

种类 GenBank序列号 

Argopecten irradians AF526235 

(Lamarck,1819)   

Argopecten irradians irradians AF362383 

(Lamarck,1819)   

Argopecten irradians concentricus AF362384 

(Say, 1822)   

Argopecten purpuratus EU379472 

(Lamarck,1819)   

Argopecten nucleus EU379461 

(Born,1780)   

Argopecten gibbus EU379443 

(Linnaeus, 1758)   

Argopecten ventricosus AJ972429 

(Sowerby, 1842)   

Chlamys farreri GU119980 

(Jones et Preston, 1940)   



6期 胡丽萍等: 基于 16S rDNA基因序列探讨引进物种紫扇贝(Argopecten purpuratus)在海湾扇贝属(Argopecten)中的分类地位 1151 

 

群, 分别采用邻接(neibour-joining, NJ)法和最大似然

(maximum-likelihood, ML)法对海湾扇贝属物种构建

分子系统树, 采用重抽样法(Bootstrap)1000 检验系统

树分枝的置信度。 

2  结果 

2.1  紫扇贝与海湾扇贝 DNA序列组成及变异 

经 PCR 扩增, 分别得到了两种扇贝清晰的 16S 

rDNA基因片段扩增产物(图 1)。经序列测定, 大小均

为 542bp(含引物序列)(图 2)。通过 MEGA5.1 对两种

扇贝 16S rDNA基因片段序列的平均 A、T、G、C含

量进行计算, 结果见表 2。紫扇贝与海湾扇贝的碱基

组成差异不大, 相应碱基比例相当, 且A+T所占的比

例略大于 G+C, 分别为紫扇贝 54.2%和海湾扇贝

55.1%。 

 

图 1  紫扇贝和海湾扇贝 16S rDNA基因片段的 PCR扩增

产物 
Fig.1  PCR amplified products of 16S rDNA gene fragment in 

Argopecten purpuratus and Argopecten irradians irradians 
注: M: DL2000 Marker; 泳道 1—5: 紫扇贝; 泳道 6—10: 海湾 

扇贝 

 

图 2  紫扇贝(a)和海湾扇贝(b)的 16S rDNA 基因片段核苷酸序列(主导类型) 
Fig.2  The nucleotide sequences of 16S rDNA gene fragments in A. purpuratus (a) and A. i. irradians (b) 

表 2  两种扇贝 16S rDNA 基因片段长度及碱基组成 
Tab.2  Base composition of 16S rDNA gene fragment in two scallop species 

平均碱基含量(%) 
物种 实验个体数 单倍型数 片段长度(bp)

T C A G A+T 

紫扇贝(A. purpuratus) 10 6 542 29.7 18.1 24.5 27.7 54.2 

海湾扇贝(A. i. irradians) 10 6 542 29.5 17.6 25.6 27.4 55.1 
 



1152 海   洋   与   湖   沼 47卷 

 

对紫扇贝 10 个个体, 海湾扇贝 10 个个体, 应用

ClustalX1.81 和 MEGA5.1 进行种内及种间序列的比

对分析。种内序列分析表明, 紫扇贝和海湾扇贝种内

不同个体序列间的变异均为转换和颠换导致 , 且转

换位点数多于颠换位点数,无插入/缺失变异位点。紫

扇贝种内序列排序后共检测到 6 个变异核苷酸位点, 

其中转换核苷酸位点数为 4 个, 颠换位点数为 2 个; 

共检测到 6种单倍型, 其中主导类型 A为 5个个体共

有, 其余类型仅为某一个体独有(表 3)。海湾扇贝种内

共检测到 10 个变异核苷酸位点, 其中转换位点 7 个, 

颠换位点 3个; 检测到单倍型共 6种, 其中主导类型A

为 5个个体共有, 其余类型仅为某一个体独有(表 4)。 

表 3  紫扇贝 16S rDNA 序列多态性核苷酸位点及各单倍型分布情况 
Tab.3  Distribution of variable nucleotides and haplotypes in 16S rDNA fragments of A. purpuratus 

单倍型  A B C D E F 

41 A . . . G G 

57 T A . . . . 

262 G . . A A A 

287 T . C . . . 

474 A . . . . T 

核苷酸变异位点 

514 A . . . . G 

单倍型个体数  5 1 1 1 1 1 

 

表 4  海湾扇贝 16S rDNA 序列多态性核苷酸位点及各单倍型分布情况 
Tab.4  Distribution of variable nucleotides and haplotypes in 16S rDNA fragments of A. i. irradians 

单倍型  A B C D E F 

184 G A A . A A 

201 T . . G . . 

209 T C . . . . 

281 T . A . . . 

285 A G G . G G 

324 T . . . . C 

核苷酸变异位点 

397 A . . . . G 

 408 A . . . . G 

 410 C . . T . . 

 513 A C . . . . 

单倍型个体数  5 1 1 1 1 1 

 

对紫扇贝和海湾扇贝两物种间的变异碱基进行

统计, 共得到 41 个变异位点, 且为转换/颠换位点, 

无插入/缺失变异。其中转换位点为 23 个, 颠换位点

为 16 个, 既有转换又有颠换的位点为 2 个。两物种

序列的同源性为 92.4%。 

2.2  海湾扇贝属物种遗传分化 

紫扇贝和海湾扇贝种内遗传距离范围分别为

0.000—0.009和 0.000—0.013, 平均为 0.003和 0.005。

海湾扇贝属内种间遗传距离见表 5。所有物种间的遗

传距离为 0.007—0.120。最小遗传距离出现在 A. 

irradians 和 A. nucleus 之 间 (0.007), 而 A. i. 

concentricus 与 A. ventricosus 之间的遗传距离最大, 

达到 0.120。与紫扇贝 A. purpuratus遗传距离最小的

是 A. ventricosus, 遗传距离为 0.031, 而与海湾扇贝

A. i. irradians遗传距离最小的是 A. nucleus, 遗传距

离为 0.008, 甚至在海湾扇贝种内遗传距离范围内

(0.000—0.013)。 

2.3  系统发生关系 

基于 16S rDNA基因序列, 应用 NJ和ML分别重

建了系统发生树(图 3), 得到的海湾扇贝属物种系统发

生树拓扑结构几近一致, 大分支节点的支持率很高。 

除外群栉孔扇贝(C. farrerii)外, 7 个海湾扇贝属

物种明显分为 2个单系群, 其中一个单系群包括所有

的紫扇贝 A. purpuratus和扇贝 A. ventricosus, 且置信 
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表 5  海湾扇贝属不同种类间的遗传距离 
Tab.5  Genetic distance based on 16S rDNA region among different species of genus Argopecten 

 A. irradians A. i. concentricus A. i. irradians A. nucleus A. gibbus A. purpuratus A. ventricosus

A. irradians        

A. i. concentricus 0.011       

A. i. irradians 0.009 0.020      

A. nucleus 0.007 0.018 0.008     

A. gibbus 0.050 0.061 0.050 0.047    

A. purpuratus 0.088 0.100 0.088 0.085 0.088   

A. ventricosus 0.107 0.120 0.107 0.105 0.100 0.031  

 
度为 100%; 另一个单系群包括了其余 5 个海湾扇贝

属物种 A. irradians、 A. i. concentricus、 A. i. 

irradians(包括供试 6 个海湾扇贝)、A. nucleus 和 A. 

gibbus。该单系群又分为两个分支, 一个分支仅包含

A. gibbus 一个种, 其余海湾扇贝属物种 A. irradians、

A. i. concentricus、A. i. irradians和 A.nucleus聚为另

一分支。在 NJ树和 ML树中, 均为 A. irradians、A. i. 

concentricus和部分 A. i. irradians个体序列首先聚为

一支 , 再与其余测试 A. i. irradians 个体以及 A. 

nucleus聚类。 

3  讨论 

3.1  16S rDNA序列在贝类遗传学研究中的应用 

DNA 分子测序技术的快速发展 , 使得线粒体

(mtDNA)基因序列的多态性分析更为简单和方便。

mtDNA 上不同基因因其进化速率不同, 遗传变异解

析能力也不同, 如 16S rDNA 基因, 已被广泛应用于

海洋贝类分子遗传多样性研究(Mahidol et al, 2007)、

种质鉴定(Kong et al, 2009)及种属间的分子系统学研

究(Saavedra et al, 2006; Lakra et al, 2009)等。Boulding

等(1993)通过对虾夷扇贝一个养殖群体和两个野生群

体样品进行 16S rDNA基因分析, 检测到了丰富的遗

传变异; 刘亚军等(2002)和苏天凤等(2005)分别在不

同栉孔扇贝地理种群和近江牡蛎中也检测到了较高

的遗传变异。李霞等(2009)通过对海扇贝、虾夷扇贝、

栉孔扇贝和海湾扇贝 16S rDNA同源序列的比对发现, 

它们分别存在 3、7、8、13个差异位点, 核苷酸变异

位点较为丰富 , 且碱基颠换和插入变异比例大于碱

基转换。本研究中, 对紫扇贝和海湾扇贝的 16S rDNA

基因同源序列检测分析表明, 两者种内分别存在 6和

10 个差异位点 , 核苷酸变异也较丰富。与李霞等

(2009)结论不同的是, 本研究中的紫扇贝和海湾扇贝

同源序列间的变异均来自转换或者颠换, 无插入/缺

失变异, 且转换位点多于颠换位点。这些变异位点可

用于分子系统学和遗传学的分析。 

3.2  扇贝 16S rDNA碱基组成及变异分析 

在紫扇贝和海湾扇贝检测样品中, 4 种碱基(A、

T、G、C)在两个扇贝物种中的组成比例相当, 均为 C

碱基比例较低, 其余三种碱基含量较为接近。对本研

究中海湾扇贝属所有扇贝物种的碱基组成分析后的

结果与之一致, 且均表现为 A+T 含量高于 G+C 含量

(A+T 占比 52.6%—55.5%), 这一结果与其他研究者

在双壳贝类的 16S rDNA、12S rDNA和 COⅠ基因碱

基组成分析中观察到的结果一致(Boulding et al, 1993; 

孔晓瑜等 , 2001; 李霞等 , 2009)。另外 , 在头足类

(Anderson, 2000; Zheng et al, 2001)和甲壳类(高天祥

等, 2000)等的线粒体基因碱基组成分析中也发现有

类似的现象。推测 mtDNA具有较高的 A+T含量可能

在无脊椎动物中是一种普遍现象。 

从遗传学角度来说 , 一个物种种内核苷酸变异

值的大小在一定程度上反映了物种的遗传多样性 , 

而一个物种遗传多样性水平的高低与其适应环境、生

存及进化能力是紧密关联的(刘亚军等, 2002)。遗传

多样性水平降低可能会导致物种的适应性和生存能

力下降, 并最终导致物种种质的衰退。本研究对紫扇

贝和海湾扇贝 16S rDNA基因片段序列的种内变异分

析结果表明, 紫扇贝的遗传变异水平较海湾扇贝低, 

这可能是由于紫扇贝试验样本作为子一代 , 仅由少

数几个引进亲本近交繁育而来 , 遗传背景相对单一

导致。 

mtDNA 上不同基因因其进化速率不同, 遗传变

异解析能力也不同。在本研究中, 16S rDNA基因在紫

扇贝和海湾扇贝种内个体及种间检测到的遗传变异

较小 ,  要进行更为准确和全面的研究 ,  需要结合

mtDNA 其他的基因(如 COI、Cytb 等)序列得到多组

序列信息, 甚至可以把 mtDNA 序列数据与核基因组 
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图 3  应用 MEGA5.1软件中邻接法(NJ, a)和最大似然法

(ML, b)构建基于 16S rDNA序列的海湾扇贝属系统发生树 
Fig.3  The neighbor-joining phylogenetic tree (a) and 

maximum-likelihood phylogenetic tree (b) constructed based on 
16S rDNA sequences of Argopecten species using MEGA5.1 

注: 分支处数字为大于 50％的Bootstrap值(1000次重复); ●标记本

研究供试海湾扇贝; ◆标记本研究供试紫扇贝; *表示包含 5个完

全相同序列的个体 

 
DNA数据结合起来, 共同用于对物种遗传变异的分析, 

从而获得较为客观、全面的物种遗传多样性数据。 

3.3  海湾扇贝属各物种间的亲缘关系 

基于线粒体基因序列探讨物种亲缘关系的研究

在双壳贝类研究中已非首例。Canapa等(2000)通过对

扇贝科 6种扇贝 16S rDNA基因序列的比较分析, 探

讨了这些扇贝物种的系统发生关系。Barucca等(2004)

采用线粒体 16S 和 12S rDNA 基因序列的比较分析, 

对多种扇贝科物种进行了亲缘关系分析 , 其中涉及

的海湾扇贝属物种仅有 A. irradians。在 Saavedra 等

(2006)基于 16S和 12S rDNA基因序列对美国多种双

壳贝类的系统发生关系研究中 , 包含的海湾扇贝属

物种也仅有 A. purpuratus和 A. ventricosus。包含海湾

扇贝属扇贝种类最多的是 Puslednik 等(2008)的研究, 

该研究通过对两种线粒体基因(16S 和 12S rDNA)和

一个核基因(H3 组蛋白)的序列分析, 对扇贝 46 个物

种构建了 ML系统发生树。其中涉及的海湾扇贝属 5

种扇贝被分为两个大支, 其中一支包含 A. purpuratus

和 A. ventricosus; 另外一支包含其余 3个扇贝物种 A. 

irradians、A. nucleus和 A. gibbus, 且 A. irradians和

A. nucleus首先聚为一组, 这与我们的研究结果一致。

然而, 对本研究中 A. i. irradians(供试海湾扇贝)和 A. 

i. concentricus 的系统进化及分子遗传学分析在以往

的研究中均无报道。 

A. i. irradians(美国海湾扇贝)最早于 1982年引进

我国, 是原产于美国大西洋沿岸的一种海湾扇贝, 而

A. i. concentricus(墨西哥湾扇贝)同样属于美国大西

洋沿岸的海湾扇贝亚种, 于 1991 年被引入中国并被

成功养殖(张福绥等, 1994, 2000)。本研究中, 物种遗

传距离分析结果表明 , A. i. irradians 和 A. i. 

concentricus与海湾扇贝 A. irradians的遗传距离分别

为 0.009和 0.011, 均处于海湾扇贝的种内遗传距离范

围 (0.000—0.013)之内 , 而 A. i. irradians 与 A. i. 

concentricus 之间的遗传距离(0.020)却大于海湾扇贝

种内的最大遗传距离 , 由此可以做出推测 : A. i. 

irradians 与 A. i. concentricus 为海湾扇贝种 (A. 

irradians)的两个不同地理种群 , 因受不同环境条件

影响而导致遗传物质发生改变 , 从而分化为海湾扇

贝的两个亚种。同样的 , 从遗传距离角度考虑 , A. 

nucleus(加勒比海扇贝)与 A. irradians、A. i. irradians

和 A. i. concentricus的遗传距离分别为 0.007、0.008

和 0.018, 在系统树构建中, A. nucleus与以上三者也

最早聚在一起 , 表现出与三种海湾扇贝具有非常近

的亲缘关系 , 仅从 16S rDNA 基因分析推测 , A. 
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nucleus 还未达到种的分化程度, 可将其归属海湾扇贝

的一个亚种, 然而该结论还需要更多的证据来证明。 

3.4  杂交育种亲本的选择 

杂交育种是贝类新品种选育的基本方法之一 , 

也是培育优良品种的重要方法。迄今为止, 国内外已

有一些贝类杂交的研究报道 , 在获得优势杂种的工

作中取得了一定成绩(Bower et al, 1997; 常亚青等, 

2002; 刘小林等, 2003)。在国内, 很多学者对栉孔扇

贝、虾夷扇贝、海湾扇贝以及华贵栉孔扇贝等多种经

济扇贝物种进行了杂交尝试 , 并对杂交子代基因组

的组成和变异进行了研究(刘宪杰等, 2006; Huang et 

al, 2011)。杂交实验证明了扇贝间的杂交具有可行性, 

但是 , 获得的杂交子代却仅发育到早期幼虫阶段便

夭折, 一直未能获得可成活的杂种成体扇贝。然而, 

本研究中涉及的紫扇贝和海湾扇贝已被证实其杂交

可获得具有明显杂种优势的子一代成体(Wang et al, 

2011; Hu et al, 2013)。在杂交育种工作中, 亲本的选

配在很大程度上决定了育种计划的成败。当两亲本遗

传分化太大时 , 可能会因为两者遗传物质不相容而

无法成功获得杂交后代 ; 而当两亲本遗传分化不明

显时, 又会无法产生杂种优势。已有的扇贝杂交试验

也证实了这一点, 对栉孔扇贝、虾夷扇贝、海湾扇贝

以及华贵栉孔扇贝间的杂交均为属间杂交 , 两亲本

的遗传分化较大 ; 而紫扇贝和海湾扇贝的杂交尝试

却为属内种间杂交, 亲本遗传分化相对较小, 两者遗

传物质相容, 并可稳定遗传给子代。 

通过遗传分化及聚类分析可以看出 , 紫扇贝

(A.purpuratus)和海湾扇贝(A. i. irradians)被分在两个

不同的单系群中, 且两者的遗传距离为 0.088, 与之

类似, 遗传差异稍大的紫扇贝(A. purpuratus)和墨西

哥湾扇贝(A. i. concentricus)(遗传距离为 0.100)已成

功进行杂交试验 , 且杂种后代优势明显 (南乐红等 , 

2012)。聚在同一个单系群中的扇贝遗传距离均小于

紫扇贝和海湾扇贝的遗传距离(0.088), 也即遗传分

化较小。鉴于遗传差异小的亲本较易实现杂交, 可考

虑将聚在同一个单系群中的扇贝物种用作亲本进行

杂交育种尝试。 

4  结论 

本研究利用线粒体 16S rDNA序列分析了我国两

种引进海湾扇贝属物种的遗传变异水平 , 并结合已

发表相关序列信息对海湾扇贝属物种进行分子系统

发生分析。研究结果为海湾扇贝属物种进化提供参考, 

为海湾扇贝属物种的引种以及通过杂交手段开展育

种工作提供依据。此外, 为了更加准确地阐述紫扇贝

和海湾扇贝这两个引进物种的进化关系以及遗传变

异水平 , 综合利用多种序列和多种分析手段进行讨

论将是我们下一步需要展开的工作。 
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PHYLOGENETIC POSITION OF ARGOPECTEN PURPURATUS IN GENUS 
ARGOPECTEN INFERRED BY MITOCHONDRIAL 16S rDNA GENE SEQUENCES 

HU Li-Ping1, 2,  JIANG Li-Ming3,  HUANG Xiao-Ting1,  BAO Zhen-Min1 
(1. Key Laboratory of Marine Genetics and Breeding (MGB), Ministry of Education, Ocean University of China, Qingdao 266003, China; 
2. Yantai Fisheries Research Institute, Yantai 264003, China; 3. Shandong Oriental Ocean SCI-TECH CO., LTD, Yantai 264000, China) 

Abstract    Peruvian scallop Argopecten purpuratus was introduced to China in 2008 and was successfully hybridized 

with A. irradians irradians. The hybrid offspring exhibited extraordinary heterosis in growth in addition to some new 

features. To understand the phylogenetic position of A. purpuratus in genus Argopecten, as well as genetic relationship 

between A. purpuratus and A. i. irradians, 10 individuals were randomly sampled from A. purpuratus and A. i. irradians, 

and the partial sequences of 16S rDNA genes were amplified by universal primers and sequenced. Genetic information 

indexes, including nucleotide composition, sequence variation, inter- and intra-specific genetic distance were determined 

using a suite of biology software. With our native species Chlamys farreri as designated outgroup and available sequences 

from homologous regions of other Argopecten species registered in GenBank, phylogenetic trees were constructed based on 

the neighbor-joining (NJ) and maximum-likelihood (ML) methods. In total, 542bp nucleotide sequences of A. purpuratus 

and A. i. irradians were obtained, and the content of A+T was 54.2% and 55.1% in A. purpuratus and A. i. irradians, 

respectively. Sequences alignment analysis showed that there were 6 and 10 intraspecific variable nucleotide positions in A. 

purpuratus and A. i. irradians, respectively, as well as 41 interspecific variable nucleotide positions between the two 

species. All the intraspecific and interspecific variable positions were transitional and transversional, while no indels were 

detected. The genetic distance and phylogenic trees demonstrate that A. purpuratus, A. irradians, A. i. concentricus, 

A. i. irradians, A. nucleus, A. gibbus, and A. ventricosus form into two clades, of which, A. purpuratus is genetically close 

to A. ventricosus, and they cluster as one clade. Among the other 5 species of genus Argopecten, A. gibbus is the most 

primitive. The genetic relationship among A. irradians, A. i. concentricus, and A. i. irradians are close, suggesting that 

A. i. concentricus and A. i. irradians are subspecies of A. irradians. Meanwhile, A. nucleus appears closely to these three 

species of A. irradians, A. i. concentricus, and A. i. irradians. This work provides basic information for future comparative 

study on species evolution, immigration, and breeding strategies of Argopecten. 

Key words    Argopecten purpuratus;  genus Argopecten;  16S rDNA;  phylogeny;  hybridization breeding 
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