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摘要    为研究洪泽湖河蚬种群遗传多样性及其遗传结构, 采用线粒体细胞色素氧化酶Ⅰ基因(COI)

作为分子标记, 采用 PCR扩增洪泽湖 4个河蚬群体(顾勒河 GLH、临淮 LH、蒋坝 JB和高良涧 GLJ)

的 COI 基因片段并进行了序列测定和分析。结果表明, 614bp 长度的核苷酸片段中, 碱基 A+T 的平

均含量为 65.0%, 明显高于 G+C的含量(35.0%)。共检测到 73个多态位点, 多态位点比例为 11.9%, 77

个个体中共获 22个单倍型(GenBank登录号: KM659000—KM659021), 其中包括 3个共享单倍型, 4

个群体的平均单倍型多样性指数 h 为 0.889, 平均核苷酸多样性指数 π 为 0.04499, 平均核苷酸差异

数 K为 27.622, 其中蒋坝群体的遗传多样性最高, 顾勒河群体的遗传多样性最低。22 个单倍型间的

Kimura 2-paramter 遗传距离为 0.002–0.100, 平均遗传距离为 0.0514。NJ 法构建的分子系统树显示

22个单倍型聚为 2个分支。4个群体间的遗传距离达 0.03729—0.04969, 基于群体间遗传距离构建的

NJ 系统树中, 高良涧群体和顾勒河群体聚为一支, 蒋坝群体和临淮群体聚集为一支。AMOVA 分析

表明, 洪泽湖河蚬四群体间总遗传分化系数 Fst为 0.06325(P>0.05), 93.67%遗传变异存在于群体内部, 

6.33%变异存在于群体间。中性检验结果和歧点分布图显示, 洪泽湖河蚬种群大小保持稳定, 未经历

明显的种群扩张。 
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河蚬(Corbicula fluminea), 俗称“黄蚬”, 是一种

栖息于淡水、咸淡水的常见双壳贝类, 广泛分布于世

界各地水域 , 并成为河流湖泊等淡水生态系统的优

势种 , 对水生生态系统的物质循环和能量流动有重

要影响(Hakenkamp et al, 1999; Perceval et al, 2002)。

同时河蚬具有很高的营养价值 , 国内外市场对河蚬

的需求量越来越大, 其经济价值亦不断上涨, 河蚬养

殖业已成为淡水经济贝类养殖的热点之一。湖泊富营

养化、栖息环境破坏和捕捞过度等原因造成河蚬天然

资源量减少, 严重制约了河蚬产业的可持续发展。洪

泽湖是中国第四大淡水湖泊 , 河蚬是其底栖动物群

落中的常见优势种(韩爱民等, 2002; 张超文等, 2012), 

也是洪泽湖重要的出口创汇水产品, 2007 年 12 月在

洪泽湖临淮水域建立了首个国家级河蚬自然保护区。

调查研究结果(袁永浒等, 1994; 严维辉等, 2007)表明, 

洪泽湖河蚬产量从 20 世纪 80 年代初期的 32 万吨下

降至 90 年代初的 21.29 万吨。近几年来洪泽湖河蚬

资源量呈持续下降趋势 , 引起了政府相关部门的高

度重视 , 加强洪泽湖河蚬种质资源保护已成为当务

之急。国内外有关河蚬的研究主要集中在基础生物

学、营养价值及环境毒理学等方面。有关洪泽湖河蚬

遗传多样性的研究, 仅见丁怀宇等(2011)采用微卫星

标记技术分析洪泽湖河蚬野生群体的遗传结构。  

种群遗传多样性是保护遗传学重要的研究内容, 
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也是制定保护策略的重要前提和基础(Avise, 1989; 

Waits et al, 1989)。DNA分子标记是一种检测物种遗

传多样性和遗传结构的常用方法。在众多的 DNA 分

子标记中, 线粒体 DNA(mtDNA)是一种重要的分子

标记 , 在水生动物进化生物学和群体遗传学研究中

被广泛采用 (刘云国等 , 2009)。COI 基因序列是

mtDNA中的一段, 进化速率适中, 是 mtDNA最常用

的分子标记之一(Martínez-Navarro et al, 2005), 其在

双壳贝类分子系统学研究中已有较多文献报道

(Giribet et al, 2002; Lee et al, 2005)。本研究首次采用

COI基因作为分子标记, 调查洪泽湖河蚬种质资源遗

传多样性现状及其种群遗传结构 , 以期为洪泽湖河

蚬资源保护和可持续开发利用提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

2014 年 5 月中旬对洪泽湖河蚬资源量分布和水

环境状况进行了调查分析。根据研究结果, 在洪泽湖

的顾勒河、临淮、蒋坝和高良涧水域各设置 1个采样

点), 随机采集河蚬野生群体(分别用 GLH、LH、JB

和 GLJ 表示 4 个河蚬群体), 采样点位置和样本量见

表 1 和图 1。河蚬用无水乙醇固定后带回实验室, 将

外套膜肌肉组织从壳中取出装入离心管中 , 加入无

水乙醇, 置于–20°C保存。 

表 1  采样点位置和河蚬群体样本数 
Tab.1  Sampling locations and the number of C. fluminea populations in Hongze Lake 

群体 采样点 样本数 经度 纬度 

顾勒河(GLH) 泗洪县顾勒河 15 118°31.950′E 33°27.299′N 

临淮(LH) 泗洪县临淮镇 20 118°25.981′E 33°14.006′N 

蒋坝(JB) 洪泽县蒋坝镇 21 118°26.022′E 33°14.021′N 

高良涧(GLJ) 洪泽县高良涧镇 21 118°49.208′E 33°16.977′N 

 

 

图 1  洪泽湖河蚬采样点分布 
Fig.1  The distribution of sampling locations in Hongze Lake 

 
1.2  DNA提取和检测 

取河蚬外套膜肌肉组织作为提取 DNA的材料。

采用常规苯酚 -氯仿法提取基因组 DNA, 加入

200µLTE溶液溶解。DNA完整性采用 1%的琼脂糖凝

胶电泳鉴定, 浓度采用紫外分光光度计测定。 

1.3  PCR扩增及序列测定  

PCR 扩增采用文献报道 COI 基因的通用引物

(Folmer et al, 1994)。上游引物为 LCO1490: 5´-GGTC 

AA-CAAATCATAAAGATATTGG-3´), 下 游 引 物 为

HCO2198: 5´-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA- 
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3´。引物均由上海生工生物工程股份有限公司合成。 

PCR反应总体积为 50µL, 其中 2×PCR mix(包含

Taq酶 2.5µmol, dNTPs 10µmol, MgCl2 0.1mmol) 25µL, 

上下游引物(10µmol)各 2µL, DNA模板 2.0µL, ddH2O

补足体积。PCR反应条件为: 94°C预变性 4min, 94°C

变性 40s, 50°C退火 50s, 72°C延伸 1min。30个循环; 

72°C最后延伸 10min。 

取 PCR 产物于 1.5%的琼脂糖凝胶电泳检测 , 

Goldview染色, 对凝胶成像进行观察和拍照。采用琼

脂糖凝胶纯化试剂盒(Takara)将 PCR产物纯化后送至

上海生工生物工程股份有限公司进行双向测序。  

1.4  数据分析 

测序获得的COI序列通过Chromas1.45软件获得

原始序列数据; 采用用ClustalX 1.83软件对序列进行

比对, 并辅以人工校正。用 DnaSP 5.0软件计算单倍

型数、单倍型多样性(haplotype diversity, h)和核苷酸

多样性(nucleotide diversity, π)等; 利用 Arlequin 3.1

软件中的分子变异分析(AMOVA)方法估算遗传在群

体间和群体内的分布 , 并计算群体间遗传分化系数

Fst及其显著性。用 Mega4.0 软件统计 COI 基因序列

碱基组成, 并基于 Kimura 2-parameter 遗传距离, 用

临接法 (Neighbor-joining, NJ)构建单倍型系统进化

树。利用 Tajima’s D和 Fu’Fs中性检验和核苷酸不配

对分布检测河蚬群体的历史动态。 

2  结果与分析 

2.1  河蚬 mtDNA COI基因序列特征 

本研究对洪泽湖河蚬的 mtDNA COI基因片段进

行 PCR扩增、测序和比对, 获得 614bp COI基因片段。

经过分析, 所有序列中, A、T、G和 C4种碱基平均含

量分别为 22.6%、42.4%、21.0%和 14.0%。A+T的含

量为 65.0%, 明显高于G+C的含量 35.0%(表 2), 表现

出较为明显的碱基组成偏倚性。但 4个群体间的 COI

基因序列碱基组成无明显差异。 

表 2  河蚬群体的 mtDNA COI 基因序列碱基组成 
Tab.2  The base composition of COI gene fragments of C. 

fluminea populations in Hongze Lake 

碱基组成 (%) 
群体 

A T C G A+T C+G

GLH 22.6 42.6 13.9 20.9 65.3 34.8

LH 22.6 42.2 14.1 21.1 64.8 35.2

JB 22.6 42.3 14.1 21.1 64.9 35.1

GLJ 22.6 42.6 13.9 22.0 65.1 35.9

平均 22.6 42.4 14.0 21.0 65.0 35.0

COI 序列共包含 73 个核苷酸变异位点, 占分析

位点总数的 11.9%, 其中包括 66个简约信息位点和 7

个单一信息位点, 没有插入和缺失位点。4个群体 77

条 COI序列中共定义了 22个单倍型(表 3), 其中单倍

型 H5 和 H13 出现的次数较多, 单倍型 H5、H13 和

H14 为 4 个河蚬群体共享单倍型, 单倍型 H1 为顾勒

河群体特有的单倍型, 单倍型 H2、H8、H9、H17 和

H18为蒋坝群体特有的单倍型, 单倍型 H3、H7、H11、

H15 和 H22 为临淮群体特有的单倍型, 单倍型 H4、

H19和 H21为高良涧群体特有的单倍型。 

表 3  河蚬 COI 基因单倍型(H1—H22)在 4 个群体中的分布 
Tab.3  Distribution of COI gene haplotypes in the four C. 

fluminea populations 

群体 
单倍型 GenBank登录号

GLH LH JB GLJ 

H1 KM659000 1    

H2 KM659001   1  

H3 KM659002  1   

H4 KM659003    1 

H5 KM659004 3 7 2 5 

H6 KM659005  1 2  

H7 KM659006  1   

H8 KM659007   1  

H9 KM659008   1  

H10 KM659009   2 1 

H11 KM659010  1   

H12 KM659011  2 3  

H13 KM659012 5 3 2 6 

H14 KM659013 1 2 1 1 

H15 KM659014  1   

H16 KM659015 4  3 1 

H17 KM659016   1  

H18 KM659017   1  

H19 KM659018    1 

H20 KM659019 1  2 3 

H21 KM659020    1 

H22 KM659021  1   

 

2.2  河蚬种群 COI基因的遗传多样性分析 

基于 COI 基因所有序列得到的 4 个河蚬群体的

单倍型数及遗传多样性参数如表 4所示。从表 4可以

得出 , 4 个河蚬群体的单倍型多样性指数为

0.889±0.020, 核苷酸多样性指数为 0.04499±0.00127, 

平均核苷酸差异数为 27.622, 这表明洪泽湖河蚬种群

具有较丰富的遗传多样性。另外, 4 个河蚬群体的遗
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传多样性高低存在差异 , 蒋坝群体的遗传多样性最 大, 顾勒河群体的遗传多样性最小。 

表 4  洪泽湖河蚬群体的遗传多样性 
Tab.4  Genetic diversity of the four C. fluminea populations in Hongze Lake 

群体 单倍型数 单倍型多样性 多态位点数 核苷酸多样性 平均核苷酸差异数 

GLH 6 0.819±0.064 58 0.03718±0.00952 22.829 

LH 10 0.863±0.063 62 0.04416±0.00541 27.116 

JB 12 0.948±0.025 65 0.04741±0.00315 29.110 

GLJ 10 0.867±0.050 58 0.04084±0.00588 25.076 

合计 22 0.889±0.020 73 0.04499±0.00127 27.622 

 
2.3  河蚬群体遗传变异和遗传结构 

利用 MEGA4.0 软件中 Kumara 双参数模型计算

群体间的遗传距离(表 5)。由表可知, 顾勒河和临淮

群体之间的遗传距离最远为 0.04969, 顾勒河与高良

涧群体间的遗传距离最近为 0.03729。基于群体间的

遗传距离, 构建 4 个群体之间的 NJ系统树(图 2), 结

果表明, 顾勒河群体和高良涧群体聚为一支, 蒋坝群

体和临淮群体聚为一支。 

表 5  洪泽湖河蚬群体间的遗传分化系数(Fst)(对角线上)
和遗传距离(对角线下) 

Tab.5  Fixation index (above diagonal) and genetic distances 
(below diagonal) among C. fluminea populations in Hongze 

Lake 

群体 GLH LH JB GLJ 

GLH — 0.17853* 0.09874* –0.04678

LH 0.04969 — –0.0292 0.11571*

JB 0.04713 0.04449 — 0.04797 

GLJ 0.03729 0.04805 0.04635 — 

*表示差异显著(P<0.05) 
 

 

图 2  四个河蚬群体的 NJ聚类树 
Fig.2  Dendrogram of the four C. fluminea populations by based 

on the genetic distance in NJ method 

 
为进一步分析河蚬群体间的遗传变异组成 , 采

用 Arlequin 软件对 4 个河蚬群体进行分子方差分析

(AMOVA)。结果显示, 93.67%的遗传变异出现在种群

内, 仅有 6.33%出现在种群间, 群体间总的遗传分化

系数 Fst=0.06325(P>0.05)(表 6), 说明 4个群体间无显

著遗传分化。两两群体间的遗传分化系数如表 5所示, 

可以得出 , 顾勒河群体与蒋坝和临淮群体及高良涧

群体与临淮群体间的遗传分化系数具有显著性差异

(P<0.05), 而顾勒河与高良涧和蒋坝及蒋坝与临淮群

体间的遗传分化系数为负值 , 表明这两组群体间无

遗传分化。 

表 6  河蚬 4 个群体间遗传差异的分子方差分析表(AMOVA) 
Tab.6  Analysis of molecular variance (AMOVA) in the four 

populations of C. fluminea 

变异 

来源 
自由度 平方和 方差组成 

方差比例
(%) 

种群间 3 90.379 0.88732 6.33 

种群内 73 959.257 13.14051 93.67 

总变异 76 1049.636 14.02783  

遗传分化系数(Fst)=0.06325 (P>0.05) 

 

2.4  COI序列单倍型 NJ系统树 

基于 Kumara双参数模型的单倍型间的遗传距离

在 0.002—0.100, 平均遗传距离为 0.051。利用

MEGA4.0软构建 mtDNA COI基因单倍型 NJ系统树, 

并对所得的系统树进行自展法检验(1000 次重复)(图

3)。结果显示, 22个 COI单倍型聚为 2个明显分支, 且

有很高的置信度支持, 其中单倍型 H1到 H12聚为一

支(I), 单倍型 H13 到 H22 聚为一支(II)。分支内单倍

型之间的遗传距离较小 , 而分支间的单倍性遗传距

离较大。同时可以看出, 4个河蚬群体的 COI单倍型

个体交错在一起, 不具有明显的地理结构, 说明群体

间无明显的遗传分化。 

2.5  河蚬种群动态分析  

利用 Tajima’s D和 Fu’s Fs中性检验和歧点分布

分析洪泽湖河蚬是否经历种群扩张。中性检验结果如

表 7所示, 中性检验中 Tajima’s D值和 Fu's Fs值均为

正, 除顾勒河群体外, Tajima’s D 检验结果均为显著

或极显著; 所有群体的 Fu’s Fs 检验结果均为显著或

极显著。所有河蚬个体的碱基歧点分布(mismatch– 

distribution)分布图谱呈现双峰型(图 4), 这些结果表
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明洪泽湖河蚬种群大小保持稳定 , 未发生明显的种

群扩张。 

 

 

图 3  河蚬 COI序列 22个单倍型的 NJ分子系统树 
Fig.3  NJ tree among 22 haplotypes of COI sequences of C. 

fluminea 

表 7  洪泽湖河蚬种群的中性检验结果 
Tab.7  Results of neutral test for natural selection on C. 

fluminea populations in Hongze Lake 

Tajima’s D Fu’s Fs 
群体 

D P Fs P 

GLH 1.02700 0.10 9.248 0.001 

LH 2.13864 0.05 6.395 0.007 

JB 2.26705 0.05 4.549 0.034 

GLJ 2.12110 0.05 6.497 0.006 

合计 2.62975 0.005 10.287 0.000 
 

3  讨论 

3.1  河蚬种群遗传多样性分析 

mtDNA 是生物系统进化和群体遗传多样性研究

最常用的分子标记之一, 4种核苷酸 A、T、G和 C在

线粒体基因组中的分布呈不均匀性 , 是动物线粒体

基因组的一个基本特征。本研究中洪泽湖河蚬

mtDNA COI 碱基序列中 A+T 含量为 65.0%, 明显高

于 G+C 含量 (35.0%), 这与三角帆蚌 (李家乐等 , 

2008)、褶纹冠蚌(贾名静等, 2009)、厚壳贻贝(李咏梅

等, 2009)、紫贻贝(沈玉帮等, 2011)、牡蛎(毛阳丽等, 

2014)等双壳贝类的 mtDNA COI 基因序列碱基组成

具有相似特点, 表明双壳贝类中 mtDNA 序列碱基组

成中表现出很强的偏倚性。 

 

 

图 4  洪泽湖河蚬种群的歧点分布图 
Fig.4  Mismatch distribution analysis of C. fluminea 

populations in Hongze Lake 

 
遗传多样性是形成生物多样性的基础 , 与生物

的适应能力、生存能力和进化潜力密切相关。单倍型

多样性指数(h)及核苷酸多样性指数(π)是衡量一个种

群遗传变异的 2个重要指标。本研究所分析的洪泽湖

4 个河蚬种群 77 个体间的单倍型序列显示, mtDNA 

COI 基因单倍型序列种类比较丰富, 总数达到 22 个, 

占全部序列的 28.6%, 平均单倍型多样性和核苷酸多

样性分别为 0.889±0.020和 0.04499±0.00127, 表现出

很高的遗传多样性 , 这为开展洪泽湖河蚬人工繁殖

和选育提供了种质保障。有学者通过对线粒体 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: 低 h(h<0.5)和低

π(π<0.005)、高 h和低 π、低 h和高 π和高 h和高 π(Grant 

et al, 1998)。本研究结果显示洪泽湖河蚬种群具有较

高 h 和 π, 说明洪泽湖河蚬种质资源遗传多样性比较

丰富。从历史进化的角度看, 这种高 h和高 π的遗传

多样性模式通常是由一个较大而稳定的有效种群经

过长时间进化所产生。从生物学和生态学的角度来讲, 

大的有效群体、环境异质性以及适于种群快速增长的

生活习性是维持自然种群较高的遗传多样性的基础

(Nei, 1987)。河蚬是我国的土著种类, 在淡水生态系

统中分布广泛。调查表明, 河蚬是洪泽湖底栖动物群

落中的第一优势种类 , 生物量比较大 (张超文等 , 

2012)。同时河蚬具有很强的环境适应能力和较快的

繁殖速度 , 这些因素均有利于保持洪泽湖河蚬丰富
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的遗传多样性。 

从遗传多样性参数得出(表 4), 4个河蚬群体间的

遗传多样性存在差异 , 其遗传多样性大小顺序是蒋

坝群体>临淮群体>高良涧群体>顾勒河群体。有研究

者采用微卫星技术对洪泽湖调查了洪泽湖 4 个河蚬

群体(临淮、蒋坝、老子山和高良涧)的遗传多样性及

其种群遗传结构, 结果表明: 蒋坝、临淮群体遗传多

样性高于老子山和高良涧群体(丁怀宇等, 2011)。这

与本研究利用 COI 分子标记得到的结果一致。导致

洪泽湖河蚬群体间遗传多样性差异的主要原因是 4

个群体所处的地理位置及水域环境差异(丁怀宇等 , 

2011)。研究者对洪泽湖水体富营养化水平和水环境

状况进行调查分析 , 发现不同湖区水环境质量存在

差异 , 临淮和蒋坝群体所在水域的水生态环境显著

好于高良涧和顾勒河群体所在水域(范亚民等, 2008; 

吴延东等, 2010)。另外临淮和蒋坝群体分别位于洪泽

湖上游入水口和下游出水口 , 河湖之间的水流交换

较频繁 , 湖区水体流动性好于高良涧群体和顾勒河

群体所在水体。而河蚬喜欢生活在水流大且开放的水

体中 , 这种环境有利于其生长和繁殖 (严维辉等 , 

2007)。因此, 加强洪泽湖生态环境保护, 降低水体富

营养化水平, 改善水环境质量, 有利于保护洪泽湖河

蚬种质资源遗传多样性。 

3.2  河蚬种群遗传结构分析 

遗传分化系数 Fst是衡量群体间遗传分化大小的

重要指标, 其值在 0 到 1 之间, 数值越大表明群体间

的遗传分化越显著(Wright, 1978)。AMOVA分析结果

显示 , 河蚬种群间总的遗传分化指数 Fst 为

0.06325(P>0.05), 表明 4 个河蚬群体间遗传分化程度

较低, 没有形成显著的遗传结构。在 4个河蚬种群中, 

顾勒河群体与临淮和蒋坝群体、高良涧与临淮群体间

的遗传分化显著(P<0.05), 而顾勒河与高良涧群体、

蒋坝与高良涧和临淮群体间的遗传分化不显著

(P>0.05), 这也与群体间的遗传距离和 NJ 系统树聚

类分析结果对应。顾勒河群体与高良涧群体间的遗传

距离最小为 0.03729, 顾勒河群体与临淮群体间的遗

传距离最大为 0.04969, 都远小于物种间遗传距离的

临界值(Thorp, 1982)。COI 单倍型 NJ 系统树显示不

同群体间的单倍型呈交错分布 , 没有明显的地理聚

群和谱系结构。群体间的 AMOVA分析结果、遗传距

离和 COI单倍型系统进化树均表明, 洪泽湖 4个河蚬

种群是随机交配的群体 , 群体间没有明显的遗传分

化, 这与丁怀宇等(2011)的结论一致。 

基因流能减少群体间的遗传分化(Lenormand et 

al, 1998)。当群体间的基因流大于 1, 能有效抑制群体

间的遗传分化(Wright, 1931)。本研究发现 4个河蚬群

体间基因流 Nm 为 3.42, 单倍型间的基因流 Nm 为

21.00, 表明河蚬群体间的基因交流比较频繁。这与河

蚬生活史有密切关系。河蚬受精卵发育过程中经历较

长时间的浮游幼虫阶段 , 可以随水体交换和湖流运

动而随机扩散, 导致不同群体间产生基因交流。其次, 

洪泽湖是一个大型浅水性湖泊, 4 个群体同处洪泽湖

湖区内, 地理位置差异不大, 群体间没有能够形成地

理隔离的天然屏障。另外, 频繁的生产捕捞活动可以

有利于河蚬在湖区间的运动和迁移 , 从而促进不同

区域的河蚬间的基因流动。整体来看, 洪泽湖河蚬群

体进化并未形成明显的种群遗传结构。因此, 可以将

洪泽湖河蚬种质资源作为一个整体进行保护和管理。 

3.3  河蚬种群历史动态 

通常借助于两种方法检测种群历史动态。一是采

用 Tajima’s D(Tajima, 1989)和 Fu’s Fs(Fu, 1997) 中性

检验来验证, 如果Tajima’s D和 Fu’s Fs检验的统计值

是负值并且显著性差异 , 可能是群体扩张引起的偏

离中性进化; 二是根据岐点分布曲线图来判别, 如果

种群呈现稳定状态, 在岐点分布图谱上会呈现多峰, 

反之则呈单峰 (Rogers et al, 1992; Rogers, 1995) 。本

研究结果显示, 将 4个河蚬群体作为一个整体进行中

性检测的 Tajima’s D 值和 Fu’s Fs 值均为正值

(P<0.01)(表 7), 且岐点分布图呈现不规则的双峰型, 

表明河蚬种群保持相对稳定 , 未经历过近期的种群

扩张; 但河蚬种群进化过程偏离中性选择, 这可能是

由于基因突变、自然选择或非平衡选择所造成, 进而

使河蚬种群具表现出较丰富的遗传多样性水平 , 导

致了 COI 单倍性出现明显遗传分化, NJ 系统树结果

也表明 COI单倍型分为 2个明显分支。 

3.4  资源保护 

河蚬是洪泽湖底栖动物的优势种类 , 具有较高

的经济价值和生态价值。由于过度捕捞、环境污染和

湖泊富营养化等多种因素导致河蚬野生资源量急剧

下降 , 资源量减少会进一步导致群体遗传多样性降

低, 进而危及其自身的延续能力, 严重制约洪泽湖河

蚬产业的可持续发展。因此, 必须加强对洪泽湖河蚬

种质资源的保护。我们提出以下保护措施: (1) 建立

严格的休渔期制度, 严禁繁殖季节捕捞河蚬, 严格控

制捕捞量, 禁止使用带有毁灭性的捕捞工具; (2) 加

强对河蚬繁殖生物学及早期生活史的研究 , 开展人
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工繁殖, 进行人工增殖放流, 努力恢复其资源量; (3) 

在遗传多样性水平较高的蒋坝和临淮湖区建立河蚬

种质资源保护区, 加强保护区水质监测和环境保护, 

严禁在保护区内进行人类活动 , 降低洪泽湖富营养

化水平, 提高水环境质量。 

4  结论 

本研究首次利用 mtDNA COI分析洪泽湖河蚬群

体的遗传多样性和群体遗传结构 , 为其种质资源的

遗传多样性评估、保护利用及良种选育中亲本的选择

奠定了理论基础。结果表明, 洪泽湖河蚬种质资源具

有较高的遗传多样性 , 湖区间河蚬种群的遗传多样

性存在差异, 湖区间河蚬种群的遗传分化程度较低, 

没有形成显著的遗传结构。针对洪泽湖资源现状及其

发展趋势, 提出了保护种质资源的措施。今后需要进

一步调查分析洪泽湖河蚬资源量及其遗传多样性的

时空变化, 找出相关的主导环境因子, 为合理开发和

可持续利用河蚬资源、充分发挥其经济价值和生态价

值提供参考。 
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ANALYSIS OF GENETIC DIVERISTY AND POPULATION STRUCTURE OF 
CORBICULA FLUMINEA IN HONGZE LAKE IN MITOCHONDRIAL COI GENE 

SEQUENCE 

LI Da-Ming,  ZHANG Tong-Qing,  TANG Sheng-Kai,  ZHONG Li-Qiang,  LIU Xiao-Wei 
(Freshwater Fisheries Research Institute of Jiangsu Province, Key Laboratory of Fisheries Resources in Inland Water, Nanjing 210017, China) 

Abstract    To understand the genetic diversity and genetic structure of Corbicula fluminea populations in Hongze Lake, 

East China, we amplified the mitochondrial cytochromec oxidase subunit I (COI) gene fragments of the populations in four 

lake areas [Gulehe (GLH), Linhuai (LH), Jiangba (JB), and Gaoliangjian (GLJ)] with PCR (polymerase chain reaction). 

The PCR products were purified and sequenced, from which 614bp nucleotide sequences were obtained. The results show 

that: (1) the average contents of A+T(65.0%) were significantly higher than those of G+C(35.0%) in the fragment. 

Seventy-three polymorphic sites were detected, which represented for 11.9% of the total length of the sequenced COI gene. 

Twenty-two haplotypes (GenBank accession numbers: KM659000—KM659021) were defined out of 77 individuals from 

these four populations. The haplotype diversity (h), the nucleotide diversity (π) and the average number of nucleotide 

differences (K) was 0.883, 0.00799, and 27.622, respectively. The genetic diversity of the JB population was the highest 

among the four, and the GLH population was the lowest; (2) the Kimura 2-parameters genetic distance among all 

haplotypes ranged from 0.002 to 0.1, and the average genetic distance was 0.0514. As shown in the NJ phylogenetic tree, 

22 COI haplotypes could be divided into two lineages; (3) the genetic distance among the four C. fluminea populations 

varied from 0.03729 to 0.049. In among-population genetic distance, two populations of GLJ and GLH were clustered in 

one clade and the other two formed another; (4) analysis of molecular variance (AMOVA) across population showed that 

the fixation index (Fst) was 0.06325(P>0.05), of which the majority of them (93.67%) was within population, and the rest 

was among population (6.33%); (5) mismatch distribution and neutrality test indicates that C. fluminea population 

expansion has not taken place in Hongze Lake. 

Key words    genetic diversity;  COI gene;  Corbicula fluminea;  Hongze Lake 

 


