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基于线粒体 COI 基因序列探讨泥蚶的遗传分化 
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摘要：采用 PCR 技术对我国沿海地区 7 个泥蚶群体的线粒体 COI 基因部分序列进行了测定和遗传分析。在

来自 7 个群体的 38 个泥蚶样本均得到 660 bp 的 COI 基因片段序列，共 103 个多态位点，组成 17 种单倍型；数据

分析表明：7 个群体形成了二大类群：福建以北(包括福建)的 5 个群体（江苏盐城、浙江奉化、浙江乐清养殖和

自然群体、福建福鼎）形成一个类群，类群内的遗传距离为 0.0016；福建以南的类群（广东湛江、海南海口）形

成一个类群，遗传距离为 0.0006；二个类群之间的遗传距离为 0.1529，表现为高度的分化。因此我国沿海泥蚶已

分化形成福建以南和以北二大类群，二大类群之间的遗传分化已达到亚种水平。 
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Genetic Differentiation of Tegillarca granosa Based on 
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Abstract: Partial sequences of the mitochondrial DNA cytochrome c oxidase subunit I gene (COI) of seven 
Tegillarca granosa populations, which were collected from China's coastal areas, were amplified by polymerase chain 
reaction (PCR). The length of COI gene of 38 Tegillarca granosa individuals from seven populations was all 660bp. One 
hundred and three variable sites were detected in the nucleotide sequences of 660 bp, and 17 different haplotypes were 
identified. The result showed that the seven populations could be divided into two groups based on the the genetic 
distance and phylogenetic analysis of their COI gene sequences. The two groups were classified as Group in the Northern 
Fujian (including Fujian) and Group in the Southern Fujian. Group in the Northern Fujian was composed of five 
populations and the genetic distance was 0.0016. Group in the Southern Fujian was composed of two populations and the 
genetic distance was 0.0006. However, the genetic distance between the two groups was significantly high (0.1529), 
which suggested significant genetic differentiation between the two groups. It suggested that Group in the North of Fujian 
(including Fujian) and Group in the South of Fujian should be the same species, but they were different subspecies. 
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泥蚶（Tegillarca granosa）俗称血蚶、粒蚶、

花蚶等，属软体动物门（ Mollusca ）瓣鳃纲

（ Lamellibranehia ）列齿目（ Taxodonta ）蚶科

（Arcidae），是一种栖息于沿海滩涂的广温性双壳

贝类，在我国主要分布于山东、江苏、浙江、福建、

广东等地，是南方沿海地区的主要经济养殖贝类之

一。通过对我国沿海地区泥蚶的不同地理种群的形

态差异、同工酶和 RAPD 等遗传多样性的研究，发
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现福建以北（包括福建，下同）泥蚶和福建以南的

广东沿海地区的泥蚶存在明显的遗传分化，我国及

周边海域的泥蚶群体可分为两大类群（Li et al，
2003a；Zhang et al，2004；Lǚ et al，2005），两类

群间的纬度分界点在福建广东两省之间，以海域位

置划分，在东海和南海的分界线上，两类群间的不

同群体间遗传距离较大，而两类群内部群体间的遗

传距离较近（Li et al，2003a；Lǚ et al，2005）。但

对于福建以北和福建以南这二个泥蚶类群的分类

地位没有得到明确的解决，是作为二个不同种还是

亚种，或仅仅是不同地理种群间差异需要进一步的

实验依据来探讨和确定。 
线粒体 DNA（Mitochondrial DNA，mtDNA）

作为分子遗传标记已成为分子系统学研究中很好

的方法（Miya et al，2003），其中 COI 基因在脊椎

动物和无脊椎动物的系统分类、种类鉴别、群体的

遗传多样性和分子进化学研究中得到广泛应用

（Medina & Walsh，2000；Kong et al，2001a；Donald 
et al，2005）。本研究采集了我国东南沿海地区的 7
个地理群体泥蚶，通过 COI 基因部分序列的测定，

进行了遗传分析和分子系统树的构建。 

1  材料和方法 

1.1  材料来源 
实验样品采集了江苏盐城养殖群体、浙江奉化

养殖群体、浙江乐清养殖群体和自然群体、福建福

鼎养殖群体、广东湛江养殖群体、海南海口养殖群

体共 7 个群体，样品采集后活体运回，立即解剖，

取斧足肌肉保存于 95%的酒精中。 
1.2  方  法 
1.2.1  基因组 DNA 提取和 PCR 扩增  每个泥蚶群

体随机选取 4—6 个样本，每个样本取 0.1g 保存于

95%酒精的肌肉组织，基因组 DNA 提取采用苯酚/
氯仿抽提法（Zhu et al，2006）。 

用于 COI 基因片段扩增的引物为：COI L1490
（5'-GGTCAACAAATCAT AAAGATAT TGG-3'）和

C O I  H 2 1 9 8（ 5 ' - TA A A C T T C A G G G T G A - 
CCAAAAAATCA-3'）（Folmer et al，1994；Hafner et 
al, 1994）。反应的模板 DNA 约为 100 ng，反应体系

总体积为 50 μL，其中 10×Ex Taq Buffer 5 μL，
dNTPs 2 μL（各 2.5 mmol/L），引物各 1 μL（20 μ
mol/L），Ex Taq 酶 0.4 μL（2 U）。PCR 反应条件为：

94℃预变性 4 min；94℃变性 45 s，54℃退火 45 s，

72℃延伸 1 min，35 个循环，最后 72℃延伸 10 min。
每次反应设立不含 DNA 模板的空白对照，扩增产

物经 1.2%的琼脂糖凝胶电泳检测。 
PCR 产物电泳割胶回收，经凝胶纯化试剂盒纯

化，与 pUCm-T 载体（上海生工）连接，转化感受

态细胞 DH5α，筛选阳性克隆子，提取克隆质粒，

用 M13 引物在自动测序仪（Applied Biosystems 
3730，上海英俊）正反双向测序，以保证所测序列

的准确性。 
1.2.2  序列分析  测序后的序列，删除引物序列，

COI 基因序列片段分别用 MEGA 3.0 软件中的

CLUSTAL 比对(Kumar et al，2004)，生成供系统发

育分析的矩阵。利用 DnaSP 4.10.7 软件分析泥蚶群

体的遗传多样性参数（Rozas et al，2003），MEGA 3.0
软件分析泥蚶群体间的遗传距离（Kumar et al，
2004）。系统分析采用 COI 基因序列生成的系统发

育分析的矩阵，使用软件包 PAUP 4.0b10（Swofford，
2003），所有数据均未加权，基于 Kimura 2-parameter
遗传距离，用 UPGMA 法构建系统分子树。系统树

分支的置信度采用重复抽样分析(bootstrap analysis)
的方法，重复抽样的次数为 1000 次。 

2  结  果 

2.1  泥蚶群体 COI 基因部分序列特征 
2.1.1  泥蚶群体 COI 基因部分序列碱基组成  COI
基因片段经 PCR 扩增、回收、克隆、测序，删除引

物序列，38 个泥蚶样本均得到 660 bp 的 COI 基因

片段序列，没有发现碱基的插入和缺失。用 MEGA 
3.0软件计算泥蚶群体COI基因片段序列碱基组成，

在所得到的 COI 基因片段序列中，T，C，A 和 G
碱基平均含量在江苏盐城、浙江奉化、浙江乐清自

然群体、浙江乐清、福建福鼎这 5 个群体的碱基组

成差异不大，广东湛江和海南海口这 2 个群体间的

碱基组成比较一致，但前 5 个群体与后 2 个群体的

碱基组成有明显的差异（表 1），广东湛江和海南海

口这 2 个群体的 A 和 T 碱基含量相对较高。但所有

群体的碱基组成中 A+T 的含量都显著高于 G+C 含

量，这一模式与其他无脊椎动物的 COI 基因相似

（Medina & Walsh，2000；Harrison，2004）。 
2.1.2  泥蚶群体 COI 基因片段的遗传多样性  利
用 Dna SP 4.10.7 软件分析泥蚶群体 COI 基因片段

的遗传多样性参数（见表 2）。在 38 个泥蚶样本中，

660 bp 的 COI 基因片段序列有 103 个多态位点
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（15.61%）（见表 3），福建以北（江苏盐城、浙江

奉化、浙江乐清养殖和自然群体、福建福鼎）的群

体间序列差异较小，福建以南（广东湛江、海南海

口）种群间的序列差异也较小，但福建以南和福建

以北的群体间序列差异较大，已呈现为福建以南和

福建以北泥蚶为二大类群。103 个多态位点构成了

17 个单倍型（表 2），其中福建以北的类群以单倍

型 G1 为主（35.49%），福建以南的类群以单倍型

G15 为主（21.05%），总群体的平均核苷酸差异为

36.246，核苷酸多样性指数为 0.0549。其中江苏盐

城群体中的单倍型数目、平均核苷酸差异、核苷酸 

多样性指数在 7 个群体中是最高的，其次是奉化群

体，乐清的养殖群体和自然群体的遗传多样性参数

差异不大，而广东湛江群体的各项遗传多样性参数

最低（表 3）。对福建以北（江苏盐城、浙江奉化、

浙江乐清养殖和自然群体、福建福鼎）和福建以南

（广东湛江、海南海口）二个类群遗传多样性分析，

福建以北类群中多态位点为 15，平均核苷酸差异数

为 1.071，核苷酸多样性指数为 0.0016，福建以南

类群中多态位点为 2，平均核苷酸差异数为 0.400，
核苷酸多样性指数为 0.0006。因此总群体极高的多

态位点（103）、平均核苷酸差异数（36.246）和核 

表 1  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 seven  

Tegillarca granosa populations 

群体 Population 样本数目 Sample number T％ C％ A％ G％ A+T％ 

YC 6 40.4 14.7 20.6 24.3 61.0 
FH 6 40.5 14.7 20.5 24.3 61.0 

YQC 6 40.4 14.7 20.6 24.3 61.0 
YQW 6 40.5 14.7 20.3 24.5 60.8 

FD 4 40.4 14.8 20.6 24.2 61.0 
ZJ 6 40.9 15.0 21.2 22.9 62.1 
HK 4 40.9 15.0 21.2 22.9 62.1 

YC：江苏盐城养殖群体(Yancheng population of Jiangsu province)；FH：浙江奉化养殖群体(Fenghua 
population of Zhejiang province)；YQC：浙江乐清养殖群体(Yueqing culture population of Zhejiang 
province)；YQW：浙江乐清自然群体(Yueqing wild population of Zhejiang province)；FD：福建福鼎养殖

群体(Fuding population of Fujian province)；ZJ：广东湛江养殖群体(Zhanjiang population of Guangdong 
province)；HK：海南海口养殖群体(Haikou population of Hainan province)。 

表 2  泥蚶群体 COI 基因片段的遗传多样性参数 
Tab. 2  Genetic diversity parameters of partial COI gene in Tegillarca granosa populations 

类群 Group 
群体 

Populat- 
ion 

样本 
数目 

Sample 
number 

单倍型类型(数目) 
Haplotype（number） 

单倍型

数 (h) 

单倍型

多样性

(Hd) 

多态位 
点(S) 

平均核苷 
酸差异数 

(k) 

核苷酸多

样性指数

(Pi) 

GNF  28  14 0.722 15 1.071 0.0016 
 YC 6 G1(1) G2(1) G3(1) G4(1) G5(1) G6(1) 6 1.000 5 1.667 0.0025 
 FH 6 G1(3) G7(1) G8(1) G9(1) 4 0.800 3 1.000 0.0015 
 YQC 6 G1(4) G10(1) G11(1) 3 0.600 3 1.000 0.0015 
 YQW 6 G1(4) G12(1) G13(1) 3 0.600 1 0.500 0.0015 
 FD 4 G1(3) G14(1) 2 0.500 1 0.500 0.0008 
GSF  10  3 0.378 2 0.400 0.0006 
 ZJ 6 G15(5) G16(1) 2 0.333 1 0.333 0.0005 
 HK 4 G15(3) G17(7) 2 0.500 1 0.500 0.0008 
 Total 38 17(38) 17 0.811 103 36.246 0.0549 

h: 单倍型数(Number of haplotypes)，Hd: 单倍型多样性(Haplotype diversity)，S: 多态位点(Number of polymorphic sites)，k: 平均核苷酸差异数(Average 
number of nucleotide differences)，Pi: 核苷酸多样性指数(Nucleotide diversity)。 
GNF：福建以北类群（Group on the north of Fujian province）; GSF：福建以南类群（Group on the south of Fujian province）; YC：江苏盐城养殖群体

(Yancheng population of Jiangsu province)；FH：浙江奉化养殖群体(Fenghua population of Zhejiang province)；YQC：浙江乐清养殖群体(Yueqing culture 
population of Zhejiang province)；YQW：浙江乐清自然群体(Yueqing wild population of Zhejiang province)；FD：福建福鼎养殖群体(Fuding population of 
Fujian province)；ZJ：广东湛江养殖群体(Zhanjiang population of Guangdong province)；HK：海南海口养殖群体(Haikou population of Hainan province)。 
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苷酸多样性指数（0.0549）是因为二大类群之间的

遗传差异所造成的。 
2.1.3  泥蚶群体的 COI 基因片段的遗传距离  用
MEGA3.0 软件计算泥蚶群体的 COI 基因片段的遗

传距离，结果发现泥蚶群体内的遗传距离都很接近

（0.0005—0.0025），而群体间的遗传距离在 0.0006
—0.1540（见表 4）。福建以北类群（江苏盐城、浙

江奉化、浙江乐清养殖和自然群体、福建福鼎、）

之间的遗传距离都相近，在 0.0011—0.0020 之间，

类群内的遗传距离为 0.0016。福建以南的类群（广

东湛江、海南海口）之间的遗传距离只有 0.0006，
类群内的遗传距离为 0.0006。但福建南北群体间的

遗传距离在 0.1521—0.1540，二个类群间的遗传距

离为 0.1529，远远大于南北类群内的遗传距离，表

现为高度的遗传分化。 
2.1.4  分子系统树的构建  基于线粒体 COI 基因

部分序列，对泥蚶进行系统发育分析，应用

PAUP4.10b 软 件 的 不 加 权 配 对 组 算 术 方 法

（UPGMA）法对 17 种单倍型进行了分子系统树的 

构建(图 1)。从构建的分子系统树也可以看出形成了

两大类群：江苏、奉化、乐清养殖、乐清野生、福

建形成福建以北类群（Ⅰ），广东和海南形成福建

以南类群（Ⅱ）。 

图 1  基于 17 种单倍型的 UPGAM 树 
Fig. 1  UPGMA phylogenetic trees based on 17 haplotypes 

表 4  7 个泥蚶群体内和群体间的遗传距离 
Tab. 4  Genetic distance of partial COI gene within and between seven  

Tegillarca granosa populations 

遗传距离 Genetic distance 群体 
Population YC FH YQC YQW FD ZJ HK 

YC 0.0025       
FH 0.0020 0.0015      
YQC 0.0020 0.0015 0.0015     
YQW 0.0020 0.0015 0.0015 0.0015    
FD 0.0016 0.0011 0.0011 0.0011 0.0008   
ZJ 0.1535 0.1516 0.1529 0.1529 0.1524 0.0005  
HK 0.1540 0.1521 0.1534 0.1534 0.1529 0.0006 0.0008 

*粗线代表群体内的遗传距离(Bold values indicate average distances within-population)。 
YC：江苏盐城养殖群体(Yancheng population of Jiangsu province)；FH：浙江奉化养殖群体(Fenghua population 
of Zhejiang province)；YQC：浙江乐清养殖群体(Yueqing culture population of Zhejiang province)；YQW：浙

江乐清自然群体(Yueqing wild population of Zhejiang province)；FD：福建福鼎养殖群体(Fuding population of 
Fujian province)；ZJ：广东湛江养殖群体(Zhanjiang population of Guangdong province)；HK：海南海口养殖群

体(Haikou population of Hainan province)。 

3  讨  论 

3.1  泥蚶南北类群的遗传分化 
Yu et al（1997）采用淀粉凝胶电泳技术研究了

山东荣成、青岛和浙江温州 3 个群体的 12 种等位

基因遗传变异，3 个群体间的遗传距离介于 0.0153
—0.0310。Li et al（2003）采用 RAPD 技术对福建

以北的 5 个群体（韩国、山东荣成、浙江奉化、浙

江温岭、福建福鼎）遗传多样性的研究结果，5 个

群体间的遗传距离介于 0.0250—0.0901，认为这 5
个群体分化不明显，没有形成不同的地理种群。 

Li et al（2003）同样采用 RAPD 技术对福建以

南(广东汕头和湛江)和福建以北(浙江温岭和韩国)
种群做了遗传分化研究，发现福建以南与以北类群

间的遗传距离高达 0.3261—0.4511，同时从形态上

观察发现福建以北泥蚶和福建以南沿海的泥蚶存

在差异：后者壳前端较尖，壳厚度较薄，外形比较

扁平，不膨胀；前者壳的颜色略带黄色，而后者则
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相对较淡。在血量和血色上，后者血量少，血色淡。

Zhang et al（2004）对广西、浙江、山东和韩国的

泥蚶形态性状进行了研究，发现浙江、山东与韩国

泥蚶形态相近，与广西形态差异较大。Lǚ et al
（2005）通过同工酶研究发现福建以北类群的釜

山、荣成、奉化、乐清、福鼎 5 个群体，它们的平

均遗传距离是 0.0072；福建以南类群的汕头和湛江

这两个群体遗传距离是 0.0320；而这两个类群间的

不同群体间的平均遗传距离高达 0.4279，认为达到

同属种间的水平。因此福建以南与以北的泥蚶有严

重的遗传分化，已形成为二大不同的类群。 
本研究应用线粒体的 COI 基因片段序列来研

究 7 个泥蚶群体的遗传分化。从 COI 基因部分序列

分析的 7 个泥蚶群体的遗传距离结果显示：福建以

北类群（江苏盐城、浙江奉化、浙江乐清养殖和自

然群体、福建福鼎）之间的遗传距离都相近，在

0.0011—0.0020，类群内的遗传为 0.0016，福建以

南的类群（广东湛江、海南海口）之间的遗传距离

只有 0.0006，而福建南北类群间的遗传距离在

0.1529 之间，远远大于南北类群内的遗传距离，从

而说明福建南北的泥蚶群体发生了严重的遗传分

化，成为不同的二大类群。构建的分子系统树也显

示福建以北类群与福建以南的类群为二大类群。 
一般来说，在线粒体基因组中，COI 基因是变

异性相对较大的区域。在其他软体动物中，Chen et 
al（2005）对蛏类大竹蛏(Solen grandis)、长竹蛏

(Solen strictus)的线粒体 COI 基因片段序列进行了

研究，数据分析结果表明 COI 基因片段大竹蛏与长 

竹蛏两片段的遗传距离为 0.1712。Donald et al
（2005）通过 COI 基因序列比较研究，发现马蹄螺

（Topshell）的 5 个属之间的平均遗传距离介于 16.3
—19.4%，属内种间的遗传距离介于 5.7%—12.1%。

Cho et al（2007）利用 COI 基因对韩国、中国和俄

罗斯 3 个地理种群的魁蚶进行研究，得到三个地理

种群的魁蚶间的的遗传距离为 0.1%—2.1%。 
在其它无脊椎动物中，Zheng et al（2006）通

过对 COI 基因部分序列的研究结果显示长江华溪

蟹 3 个亚种内的遗传距离为 0.002—0.041，亚种间

的遗传距离为 0.018—0.085。Kong et al（2001b）比

较研究了黄河口中华绒螯蟹、珠江口中华绒螯蟹、

日本绒螯蟹的线粒体 COI 基因片段的序列，发现黄

河口中华绒螯蟹与珠江流域中华绒螯蟹 COI 序列

完全相同，而与日本绒螯蟹差异非常明显，核苷酸

差异率为 4.86%，支持存在中华绒螯蟹和日本绒螯

蟹，或它们为同一种的两个地理亚种的观点。

Harrison（2004）利用 COI 基因部分序列对豆蟹科

(Pinnotheridae) Austinixa 属的 7 个种研究得到各个

种之间 COI 基因的遗传距离介于 0.125—0.263。 
因此，可能由于进化历程和环境影响不同、或

遗传漂变等因素，使得不同物种 COI 基因的遗传变

异、多样性、进化速率不同。但从 COI 基因的遗传

距离来看，本研究的 7 个泥蚶群体确实已分化成福

建以南和福建以北二大类群，二类群间的遗传距离

高达 0.1529，已达到了地理亚种的分化程度，并接

近或达到了种间的差异。 
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2  红颈瓣蹼鹬 Phalaropus lobatus 

2007 年 8 月 21 日笔者在遂川沙子岭机场附近

的湿地发现红颈瓣蹼鹬 1 只，该鸟在机场附近的湿

地停留两天。 
形态特征：嘴细长而直，上体灰色和白色，下

体偏白。头顶及眼周黑色，白色眉纹明显，粗大的

黑色贯眼纹十分显著。眼后耳羽向下至颈前有橙黄

色纵纹。据形态特征推测该物种可能正处于换羽阶

段。 
分布：红颈瓣蹼鹬分布广泛，繁殖于全北界，  

于世界各地的海上越冬。在国内除海南外均为旅

鸟。该物种在国内分布于东北全境、河北、北京、

辽宁、山东、青海、新疆、江苏、上海、福建、广

东、香港、海南和台湾(MacKinnon et al, 2000; Zheng, 
2005)。Zhong et al（2007）在湖北也发现少量的红

颈瓣蹼鹬。以上研究结果表明，红颈瓣蹼鹬在江西

周边省份已有分布记录。江西过去未有分布记录可

能因为该物种在江西境内分布数量相对较少。此次

在遂川机场附近湿地发现的红颈瓣蹼鹬为江西鸟

类物种新记录。 
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