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摘要    菲律宾蛤仔(Ruditapes philippinarum)是重要的海洋经济贝类和海水养殖品种, 具有较强的

表型可塑性特点, 不同地理群体之间存在表型差异。本研究根据实测数据建立了胶州湾与天鹅湖菲

律宾蛤仔壳长(SL)与壳高(SH)、壳宽(SW)和活体重(W)的回归方程, 定量分析了两个地理群体的形态

学差异。由于其近似圆形的形态使得所能测量的外部指标较少, 限制了传统形态测量学在其地理群

体判别中的应用。本研究提出了将传统形态测量学和广义线性模型(GLM)相结合的方法, 建立了判

别菲律宾蛤仔地理群体的逻辑斯蒂(Logistic)回归方程。结果表明: 菲律宾蛤仔的天鹅湖群体比胶州

湾群体具有更高的 SH/SL和 SW/SL比值, 壳形椭圆较圆且隆起程度高, “凸”形明显; 基于 GLM模型

的 Logistic 回归能够快速准确地判别菲律宾蛤仔的地理群体归属, 判别正确率高达 94.23%。本研究

为双壳类物种地理群体判别提供了新的分析方法和技术手段。 
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菲律宾蛤仔 (Ruditapes philippinarum)隶属于软

体动物门 (Mollusca)、双壳纲 (Bivalvia)、帘蛤目

(Venerioda)、帘蛤科(Veneridae)、蛤仔属(Ruditapes), 

是一种重要的海洋经济贝类(庄启谦, 2001), 其总产

量在所有贝类物种中位居世界第二(de Montaudouin 

et al, 2016)。由于所处海区的地理纬度和生境不同, 

菲律宾蛤仔的栖息环境和所面临的环境压力存在差

异 , 而这一差异正是产生和维持物种不同地理群体

形态变异的主要原因(Márquez et al, 2010)。物种地理

群体的形态变异属于表型变异的一种 , 是物种应对

环境压力所做出的适应性改变 , 并在一定程度上反

映了其生境质量和种群进化史(Márquez et al, 2010)。

Krapivka 等(2007)研究发现不同地理纬度的智利贻贝

(Mytilus chilensis)群体表现出显著的形态学差异, 栖

息于更强捕食者压力环境下的野生群体 , 比捕食压

力较弱环境中的养殖群体具有更厚的外壳以及更高

的后闭壳肌指数(Valladares et al, 2010)。物种的形态

可塑性恰好为基于形态测量学的物种地理群体判定

提供了前提条件。双壳贝类具有坚硬的外壳以及在测

量过程中不易变形等特点 , 使其成为形态学研究的

理想物种(Rufino et al, 2006; Costa et al, 2008, 2010)。

然而 , 大多数的双壳类尤其是蛤类近似圆形的外壳

形态使得其所能测量的形态学指标较少 , 限制了基

于传统形态学测量方法在双壳类地理群体判别中的

应用(Palmer et al, 2004)。Márquez等(2010)应用两种

几何形态学方法即轮廓线法(Outlines Method)和地标

点法(Landmarks Method)研究了阿根廷不同地理群体

条纹蛤(Ameghinomya antiqua)的形态差异并判定了

其地理归属, 正确率分别为 88.88%和 86.66%。Palmer

等 (2004)结合外壳轮廓椭圆傅里叶分析 (Elliptic 
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Fourier Analysis, EFA)也准确判别了来自 7个不同产

地的一种地中海经济贝类(Chamelea gallina)的地理

群体归属。以轮廓线法和地标点法为代表的几何形态

测量学(Cadrin, 2000; 陈新军等, 2013)虽然解决了双

壳类所能测量的外部形态学指标较少的问题 , 但是

对双壳类轮廓的提取分析和地标点的鉴定难度较大, 

限制了其在快速判别双壳类物种地理群体中的应用。 

为了弥补上述分析方法在判定贝类物种地理群

体上的不足, 本研究在传统形态测量学基础之上, 假

设贝类外壳形态学差异可以通过采样地点来解释

(Valladares et al, 2010), 即不同地理群体的菲律宾蛤

仔外壳形态不同 ; 提出将传统形态测量学和广义线

性模型(GLM)相结合, 应用 GLM 模型框架下的逻辑

斯蒂(Logistic)回归判别菲律宾蛤仔地理群体的方法。

以青岛胶州湾和荣成天鹅湖两个地理群体的菲律宾

蛤仔作为研究对象, 对比分析了其形态差异, 探讨了

GLM 模型 Logistic 回归方法在菲律宾蛤仔地理群体

判别中的可行性和准确性 , 以期为双壳类物种地理

群体判别提供新的分析方法和技术手段。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集与测量 

于 2017 年 5 月和 8 月, 从山东青岛胶州湾和荣

成天鹅湖采集菲律宾蛤仔样品 , 以活体形式运回中

国海洋大学海洋生物资源增殖与保护生态学实验室, 

静水充气暂养 48h, 以排空消化道内的食物。测量前

将菲律宾蛤仔壳表面清洗干净 , 并用吸水纸吸干壳

表面水分。用游标卡尺测量壳长(SL)、壳高(SH)和壳

宽(SW), 精确到 0.01mm; 用电子天平称量活体重(W), 

精确到 0.01g。 

1.2  数据处理与建模 

1.2.1  形态学分析    胶州湾与天鹅湖两个地理群

体菲律宾蛤仔的外壳形态学差异通过肉眼难以区分。

为了定量分析菲律宾蛤仔的形态学差异 , 分别用线

性函数和幂函数对两个地理群体的 SH、SW 和 W 与

SL的关系进行了拟合, 分别得到 SH、SW和 W与 SL

回归拟合方程。 

1.2.2  GLM 模型    GLM 模型是在标准线性模型

的基础上发展得到的 , 模型假设响应变量不再仅仅

只局限于正态分布而是服从于指数分布族中某一种

分布, 极大地扩展了标准线性模型。Logistic 回归则

是 GLM 模型框架下的用于解决二值型响应变量(Y)

即 Y 服从二项分布的一个模型。GLM 模型的一般表

达式为:   

g(μY) = β0 + ∑n
iβiXi       (1) 

其中: g(μY)为连接函数, μY为 Y的条件均值, Y为响应

变量, β0为截距, βi为回归系数, Xi为预测变量。 

本研究中将菲律宾蛤仔的采样地点 Y 以二值响

应变量 0和 1表示(0代表胶州湾, 1代表天鹅湖), Y服

从二项分布, 采用 Logistic 回归进行拟合, 模型的拟

合形式为:  

ln(μY/1–μY) = β0 + ∑n
iβiXi       (2) 

其中: ln(μY/1–μY)为连接函数。 

将(2)化简得 Y的条件均值:  
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μY 是对应于自变量一系列取值时的响应变量 Y

发生的概率, 取值范围为[0,1]。根据模型训练拟合结

果判断和选择最适的阈值(μY 值), 将 μY 的取值范围

[0,1]分成[0,μY]和(μY,1]两个区间, 两个区间分别对应

响应变量 Y 的两个属性值, 便可以实现对响应变量 Y

的准确分类。 

1.2.3  预测变量选择    为消除个体间大小差异的

影响, 计算其相应的比例性状, 即 SH/SL、SW/SL和

W/SL以及 SW/SH等 4个指标, 并将其作为初始预测

变量。预测变量间的线性相关会引起多重共线问题进

而导致模型参数估计的不稳定和统计推断的偏差

(Dormann et al, 2013), 因此在预测变量代入模型之

前对其进行 Pearson 相关分析, 以排除可能出现的上

述问题。然后挑选出彼此相互独立的预测变量进行组

合, 将得到的各个组合分别代入模型, 根据赤池信息

准则(AIC)选择 AIC值最小的变量组合进行建模。 

1.2.4  模型评估     运用受试者工作特征曲线

(Receiver Operating Characteristic Curve, ROC曲线)

及 ROC 曲线下方的面积(Area Under ROC Curve, 

AUC)对模型拟合精度和预测能力进行评估。AUC值

大于 0.5, 认为模型拟合优于随机判断, AUC 值大于

0.7, 认为模型是可接受的, AUC值大于 0.8和 0.9则

表明模型良好和极好(Hosmer et al, 2005)。以正确判

别个数除以总个数的百分比作为模型的判别正确率:  

判别正确率=正确判别个数/总个数100%  (4) 

数据分析和 GLM 模型 Logistic 回归构建过程均

在 R语言(R 3.4.2)(R Development Core Team, 2017)

中完成。将全部样本随机分成两组, 即训练集和测试

集, 其中训练集占 70% (n=122), 用于模型训练并得

出拟合模型表达式 , 测试集占 30%(n=52), 用于评
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估模型的预测能力。预测变量的 Pearson相关性分析

在“psych”包 (Revelle, 2017)中完成 , 模型拟合精度

和预测能力的评估均在“pROC”包(Robin et al, 2011)

中完成。 

2  结果与分析 

2.1  菲律宾蛤仔的形态变异 

本次实验中菲律宾蛤仔样品共计 174只, 其中胶

州湾 84 只, 壳长变化范围为 19.70—42.90mm; 天鹅

湖 90只, 壳长变化范围为 18.01—41.17mm, t检验显

示两个地理群体菲律宾蛤仔壳长差异不显著 (P> 

0.05)。胶州湾菲律宾蛤仔的壳高、壳宽和活体重与壳

长关系表达式分别为(图 1): SHJ=0.6930SL (R2=0.9993)、

SWJ=0.4166SL (R2=0.9973)和 WJ=0.0006SL2.6512 (R2= 

0.9860); 天鹅湖菲律宾蛤仔的壳高、壳宽和活体重与

壳长关系表达式分别为: SHT=0.7495SL (R2=0.9990)、

SWT=0.5058SL (R2=0.9940)和 WT=0.0002SL3.0285 (R2= 

0.9594)。菲律宾蛤仔的壳高和壳宽与壳长之间的线

性关系表明 , 壳长、壳高和壳宽都是成比例同步生

长的 , 且壳长的增加幅度最大 , 壳宽的增加幅度

最小。在壳长增加量相同的情况下 , 天鹅湖群体的

壳高和壳宽的增幅分别比胶州湾群体高了 8.15%

和 22.01%, 表明天鹅湖群体比胶州湾群体具有更

大的壳高与壳长比和壳宽与壳长比 , 壳形椭圆较

圆且隆起程度高 , “凸”形明显 , 更接近于球形。壳

长与活体重的幂函数关系显示天鹅湖群体的活体

重基本在胶州湾之上 , 随着壳长的增加 , 两个群

体的菲律宾蛤仔的活体重差异逐渐变大 , 当壳长

大于 35mm 之后这种差异尤为明显。总之 , 相对于

胶州湾而言 , 天鹅湖菲律宾蛤仔群体的活体重更

重 , 壳长、壳高与壳宽的增长差异更小 , 形状圆而

更近似于球形。  

 

图 1  壳高(SH)、壳宽(SW)和活体重(W)与壳长(SL)的关系 
Fig.1  The relationship of the shell length (SL) to the shell height (SH), shell width (SW), and live weight (W) 

注: J. 胶州湾; T. 天鹅湖 

 
2.2  菲律宾蛤仔的地理群体判别 

2.2.1  最优预测变量组合    预测变量间的 Pearson

相关性分析结果表明, 除了 SH/SL与 W/SL之外的各

变量间均呈现显著的线性关系(图 2), 因此符合筛选

条件的预测变量组合只有 1种, 即 SH/SL与 W/SL的

组合。本研究中只出现了一种变量组合形式, 其 AIC

值为 43.08, 不存在对变量组合间的 AIC 值大小进行

选择和比较, 故 SH/SL与W/SL的组合即为构建GLM
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模型 Logistic回归的最优变量组合。 

2.2.2  模型拟合结果    将训练集中预测变量 SH/ 

SL和W/SL代入到GLM模型中进行Logistic拟合, 并

通过极大似然估计得出模型截距 β0和回归系数 βi。

拟合结果显示, 2个预测变量和截距 β0均与响应变量

Y显著相关(P<0.001)。方差膨胀因子检验的结果均小

于 2, 表明模型预测变量间不存在多重共线, 各个预

测变量间是彼此独立的。拟合模型表达式为:  

 

图 2  预测变量间的 Pearson相关系数 
Fig.2  The Pearson correlation coefficient among predictive 

variables 
注: ***: P<0.001; **: P<0.01; *: P<0.05 

 
ln(μY/1–μY) = –129.366+173.606SH/SL+23.483W/SL 

   (5) 
将(4)化简得:  

μY = 1/(1+e129.366–173.606SH/SL–23.482W/SL)     (6) 
2.2.3  模型评估    对训练集拟合得到的响应变量

Y 的条件概率 μY 进行排序并绘图可以得到一条近似

“S”型的曲线(图 3), 表明GLM模型 Logistic回归对训

练集的拟合结果比较可靠。 

ROC 曲线反映了敏感性 (Sensitivity)和特异性

(Specificity)的相互关系, AUC 则表示根据当前拟合

模型计算得到的 μY值, 随机选择一个正值和负值, 将

正值排在负值之前的概率(Hanley et al, 1982), AUC

值越接近 1表示模型精度越高。用 ROC曲线和 AUC

值对训练集所得模型拟合精度的评估结果如图 4 所

示。其中 AUC的值等于 0.984, 拟合结果极好。当 Y

的条件均值 μY的阈值为 0.691时, 拟合模型的分类效

果最好。此时模型的特异性和敏感性值分别为 0.981

和 0.882, 即拟合模型对于胶州湾群体的正确判别率 

 

图 3  训练集响应变量 Y的条件概率 μY 
Fig.3  The conditional probability μY of response variable Y in 

the train set 

 

图 4  ROC曲线 
Fig.4  The (Receiver Operating Characteristic, ROC) curve 

 
为 98.1%, 对于天鹅湖群体的正确判别率为 88.2%, 

模型总的正确判别率为 92.62%。 

2.2.4  模型验证    以 Y的条件均值 μY =0.691为分

类判断阈值, 用测试集(其中胶州群体 30只, 天鹅湖

群体 22 只)对模型的预测能力进行验证。将测试集

的 SH/SL和 W/SL代入 Y的条件均值函数 μY中求得

对应的 μY值, 然后与阈值 0.691 相比较, 小于 0.691

的判定为胶州湾群体, 大于 0.691 的判定为天鹅湖

群体。结果显示模型预测的总正确判别率为 94.23%, 

对胶州湾和天鹅湖群体的正确判别率分别为 93.33%

和 95.45%(图 5)。模型预测的 AUC 值为 0.944, 模

型预测精度极好 , 表明模型的预测能力极高 , 可以
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准确判别胶州湾和天鹅湖菲律宾蛤仔的地理群体

归属。  

 

图 5  模型验证结果 
Fig.5  The result of test of the model 

注: J. 胶州湾; T. 天鹅湖 

 

3  讨论 

3.1  菲律宾蛤仔不同地理群体形态变异 

双壳类普遍具有较强的表型可塑性特征 (de 

Montaudouin et al, 2016), 菲律宾蛤仔则是其中的一

个重要代表。Kwon 等(1999)将韩国沿岸 3 个不同地

理群体, 外壳形态存在显著差异(P<0.05)的菲律宾蛤

仔移殖到同一养殖区域, 13个月后发现这 3个群体的

外壳形态差异变得不显著(P>0.05), 证实了栖息地环

境条件是影响菲律宾蛤仔外壳形态的主要因素。

Watanabe等(2010)对日本 4个不同海湾的菲律宾蛤仔

的形态学研究表明 , 营养条件也会改变蛤仔的外壳

形态 , 栖息于营养条件状况较好的环境中的个体比

生长于贫营养环境中的个体壳宽更小 , 壳形椭圆化

程度更高。此外 , 种群密度和褐色肌肉病 (Brown 

muscle disease, BMD)也会影响菲律宾蛤仔形态, 群

体密度较低和 BMD疾病感染率较高的菲律宾蛤仔群

体往往具有更高的 SW/SL 值, 因而外形也更近似于

球形(Caill-Milly et al, 2012)。本研究中胶州湾是一个

半封闭的海湾, 平均水深 7m(Fan et al, 2007), 采样点

的菲律宾蛤仔群体终年生活于潮下带 , 受潮汐作用

的影响较小; 潟而天鹅湖是濒临黄海的一个典型 湖, 

最大水深不足 3m(赵鹏等, 2016), 受涨潮和落潮的影

响, 采样点菲律宾蛤仔经常暴露于空气中, 不但减少

了其滤食时间 , 也使得其面临更大的生存和生理压

力, 如更高的被捕食风险、夏季的高温和冬季的低温

胁迫等 , 迫使其通过改变自身的生理代谢和外壳形

态等表型特征以适应外界环境的变化。物种的形态变

异是物种与其生存环境彼此相互作用的结果 , 可以

作为其栖息地环境质量的一种反映 , Watanabe 等

(2010)研究表明菲律宾蛤仔的 SW/SL 可以作为衡量

其栖息地营养条件质量的一个指示因子。胶州湾菲律

宾蛤仔的 SW/SL 变化范围为 0.35—0.46, 平均值为

0.41; 天鹅湖菲律宾蛤仔的 SW/SL 的变化范围为

0.43—0.65, 平均值为 0.50, t 检验显示两者差异极显

著(P<0.001)。且胶州湾菲律宾蛤仔的贝壳干重(均值

2.52g)小于天鹅湖(均值 3.43g)(P<0.001), 软体部干重

(均值 0.26g)大于天鹅湖(均值 0.18g)(P<0.001), 整体

表现为壳轻肉重, 肥满度更高。由此表明, 胶州湾菲

律宾蛤仔栖息地的营养条件优于天鹅湖(Watanabe et 

al, 2010; Caill-Milly et al, 2012), 更适合菲律宾蛤仔

生长。然而栖息地水深和营养条件是否是造成胶州湾

与天鹅湖菲律宾蛤仔形态学差异的主要原因 , 尚需

进一步研究。 

2000 年以来, 福建逐渐成为胶州湾底播菲律宾

蛤仔苗种的主要产地(郭永禄, 2005), 这种长期的异

地苗种底播方式将会对本地野生菲律宾蛤仔种群的

遗传结构产生重要影响(Liu et al, 2007; 胡利莎等, 

2016), 导致其基因杂合度的升高(Mao et al, 2011)。本

研究中的胶州湾样品来自菲律宾蛤仔的底播增殖区, 

由于缺乏分子生物学鉴定结果的支持 , 尚不能断定

其是当地野生种群还是来自福建的苗种亦或是二者

的杂交后代。同样, 天鹅湖也曾多次底播产自福建的

菲律宾蛤仔苗种。但 Kwon 等(1999)研究表明, 苗种

来源并不影响菲律宾蛤仔的表型性状反映其栖息地

环境条件特征。地理群体的表型变异并不总是受基因

变异的影响 , 而更多的是由栖息地环境条件差异所

致(Kwon et al, 1999; Cadrin, 2000; Márquez et al, 

2010)。未来的研究则可以进一步定量分析栖息地环

境条件对于具有相同基因型的菲律宾蛤仔的形态分

化的贡献, 以及影响其表型可塑性的主导因素。 

3.2  GLM模型 Logistic回归 

随着形态学分析技术的发展与进步 , 基于形态

测量学和几何形态测量学的物种鉴定和地理群体判

别分析被广泛应用于渔业生物中 (Cadrin, 2000; 

Palmer et al, 2004; Márquez et al, 2010; 陈新军等, 

2013; 侯刚等 , 2014)。本研究将传统形态测量学和

GLM模型中的Logistic回归相结合, 将采样地点胶州
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湾和天鹅湖抽象成服从二项分布的响应变量 Y, 建立

了菲律宾蛤仔两个地理群体与预测变量 SH/SL 和

W/SL 的条件均值函数回归方程, 并以 94.2%总的预

测判别正确率实现了对胶州湾和天鹅湖两个地理群

体菲律宾蛤仔归属地的判别 , 克服了双壳类因外壳

近似圆形使得测量指标较少 , 难以通过传统形态测

量学方法判别其地理群体归属方面的短板。尽管计算

机图形处理技术的进步为几何形态测量学分析提供

了更加精确的数据收集和更加有效的图形定量分析

方法 , 然而其并不能突破不同几何形态测量学方法

本身所固有的局限性。基于椭圆傅里叶分析的轮廓线

法是用傅里叶级数拟合目标轮廓的点坐标 , 虽然其

能够有效区分不同的群体 , 但是对组间差异的解释

较为困难(Cadrin, 2000); 而地标点法则必须建立一

个坐标空间 , 并把全部的地标点按照实际情况固定

于坐标系的相应位置之上(Cadrin, 2000)。与几何形态

测量学相比 , 基于传统形态测量学的 GLM 模型

Logistic回归方法不涉及复杂的图形分析和处理过程, 

建模过程相对简单 , 得到的条件均值函数表达式明

确, 预测准确率较高, 所需预测变量较少(本研究中

只涉及 SH/SL和W/SL两个预测变量), 不但发挥了传

统形态测量学的优势 , 也避免了几何形态测量学的

劣势。然而, GLM模型 Logistic回归中的响应变量 Y

服从二项分布的前提条件限定了响应变量只能是二

值型变量, 即研究的地理群体只能限定为两个, 而不

能同时对三个及以上的地理群体归属进行判别。尽管

如此, 基于 GLM 模型的 Logistic 回归也不失为一种

能够快速并且准确判别双壳类地理群体的方法。 

4  结论 

对于菲律宾蛤仔而言 , 天鹅湖的栖息地环境选

择压力大于胶州湾 , 两个地理群体的形态学差异主

要表现为壳形和活体重两个方面。基于 GLM模型的

Logistic 回归能够快速准确判别菲律宾蛤仔的地理群

体归属 , 弥补了基于传统形态测量学方法难以判别

贝类物种地理群体方面的不足。 
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DISCRIMINATION BETWEEN GEOGRAPHICAL GROUPS OF RUDITAPES 
PHILIPPINARUM BY LOGISTIC REGRESSION BASED ON GLM MODEL 

DONG Jian-Yu1,  HU Cheng-Ye1,  YANG Xiao-Long1,  LI Wen-Tao1,  ZHANG Xiu-Mei1, 2 
(1. Key Laboratory of Mariculture of Ministry Education, Ocean University of China, Qingdao 266003, China; 2. Function Laboratory 

for Marine Fisheries Science and Food Production Processes, National Laboratory for Marine Science and Technology, Qingdao 
266237, China) 

Abstract    Manila clam Ruditapes philippinarum is one of the most economically important marine clams and marine 

aquaculture species in China. It has a strong phenotypic plasticity and there are some morphological variations among 

different geographical groups. Based on measured data, regression equations of the shell length (SL) and shell height (SH), 

shell width (SW) and live weight (W) in Manila clam in Jiaozhou Bay (Qingdao, Shandong, China) and the Moon Lake (or 

the Swan Lake, a lagoon in Rongcheng, Shandong, China) were established, and the morphological differences between the 

two geographical groups were quantitatively analyzed. Its approximate circular shape makes it possible to measure less 

external indicators, thus limiting the application in geographical group discrimination based on traditional morphometry. In 

this paper, the method combing traditional morphometry and generalized linear model (GLM) was proposed and a logistic 

regression equation was established to discriminate the geographical population of the clam. The results show that the 

Moon Lake group had larger SH/SL and SW/SL than those of the Jiaozhou Bay, which indicates that the clam of the Moon 

Lake group had rounder and more globular shells. Therefore, logistic regression based on GLM model could discriminate 

the geographical group of Manila clam quickly and accurately, and the discrimination accuracy was as high as 94.23%. 

This study would provide a new analytical method and technical means for discriminating geographical groups of bivalve 

mollusks. 

Key words    Ruditapes philippiarum;  morphology variation;  geographical groups;  genialized linear model;  

logistic regression 


