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摘　要：采用形态学、ＳＲＡＰ两种标记对浙江省乐清湾６个，及采自福建、江苏及山东等中国沿海４省共１１个
缢蛏群体进行比较分析，形态学分析结果显示：（１）福建竹塔群体和浙江乐清湾５个野生群体有较大的相似
性，聚成一支，乐清湾养殖群体没有与野生群体聚为一支；（２）１１个群体平均判别准确率为８２．４％；（３）壳顶
点到体前端（ＢＤ）、背前端到腹前端（ＢＨ）、背前端到背后端（ＡＣ）３项负荷值比较大，是重要的特征参数。
ＳＲＡＰ分析结果表明：（１）浙江乐清雁湾野生群体遗传多样性高，其Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数均值为０．４８１４，浙江
以外区域的为０．４０２８，前者比后者高１６．３％；（２）乐清湾群体聚成一支。２种标记研究结果同时表明浙江乐
清湾野生群体之间具有较高的形态和遗传相似性。
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　　缢蛏 （ＳｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａＬａｍａｒｃｋ）俗称
蛏子、泥蛏，属软体动物门（Ｍｏｌｌｕｓｃａ），双壳纲
（Ｂｉｖａｌｖｅ），竹 蛏 科 （Ｓｏｌｅｎｉｄａｅ），缢 蛏 属

（Ｓｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａ），为广温、广盐性埋栖型海产双壳
类，广泛分布于西太平洋沿海海域，在食用贝类

中占有相当重要的地位［１２］。由于缢蛏具有较为

重要的经济价值，对它的研究和开发利用受到越

来越多科研工作者的重视。目前，国内外已利用

形态学指标［３］、同工酶 ［４５］、线粒体序列［６１０］、

ＲＡＰＤ［１１１３］、微卫星标记［１０，１４１５］、ＩＳＳＲ［１６］等标记对
中国沿海不同缢蛏群体的遗传多样性进行了研

究。本研究将从形态学结合 ＳＲＡＰ（Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｂａｓｅｄａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＲＡＰ）标记，较为全
面分析乐清湾缢蛏的资源特色，旨在为浙江乐清

湾缢蛏资源的管护和开发利用提供依据。

１　材料与方法

１．１　材料采集
２０１３年５月至８月间采集了浙江、福建、江

苏及山东等中国沿海４省１１个区域缢蛏样本，其
中浙江省６个，全部来自乐清湾，除６号（Ｙ６）为
养殖群体外，其余均为野生群体。７－１１号来自
中国沿海其他省份，全部为野生群体，作为对照

组，具体采集信息见表１。
１．２　形态指标及测量方法

形态学性状的测量参考刘达博等［３］，采用游

标卡尺，精确到０．１ｍｍ，每个个体分别测量壳
长（ＣＧ）、壳宽（ＡＥ）、壳厚（ＩＫ）及 ＡＢ、ＡＣ、ＡＤ、
ＡＦ、ＡＧ、ＡＨ、ＢＣ、ＢＤ、ＢＥ、ＢＦ、ＢＧ、ＢＨ、ＣＤ、ＣＥ、
ＣＦ、ＣＨ、ＤＥ、ＤＦ、ＤＧ、ＤＨ、ＥＦ、ＥＧ、ＥＨ、ＦＧ、ＦＨ、ＧＨ
等共２９个可量形态学和框架数据（图１）。１１个
群体，每个群体测量５０个个体，共获得１５９５０个
形态学和框架数据。

１．３　ＳＲＡＰ分子标记
ＳＲＡＰ是基于 ＰＣＲ的随机扩增标记技术，具

有多态性高、共显性、操作简便等特点，目前已成

为遗传多样性、目的基因标定、遗传图谱构建等

众多研究领域的重要技术手段之一［１７１９］。
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表１　缢蛏采样信息
Ｔａｂ．１　ＳａｍｐｌｉｎｇｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆＳ．ｃｏｎｓｔｒｉｃｔａ

编号

Ｎｏ．
群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
采集地点

Ｓａｍｐｌｉｎｇｌｏｃａｌｉｔｙ
简称

Ｃｏｄｅ
采集时间

Ｓａｍｐｌｉｎｇｄａｔｅ
规格

Ｓｔａｎｄａｒｄ
１ 浙江白沙 浙江温州乐清雁荡白沙岛 Ｙ１ ２０１３．５ １２６颗／ｋｇ
２ 浙江西门 浙江温州乐清雁荡 Ｙ２ ２０１３．５ １１０颗／ｋｇ
３ 浙江茅埏 浙江台州玉环茅埏岛 Ｙ３ ２０１３．５ ８６颗／ｋｇ
４ 浙江坞根 浙江台州温岭坞根镇 Ｙ４ ２０１３．５ ２３８颗／ｋｇ
５ 浙江跳头 浙江温州乐清雁荡镇跳头 Ｙ５ ２０１３．５．２７ ６２８颗／ｋｇ
６ 浙江养殖 浙江省温州市乐清雁荡镇跳头养殖塘 Ｙ６ ２０１３．５．２７ ７０颗／ｋｇ
７ 福建二都 福建宁德蕉城区西二都村 Ｆ１ ２０１３．７．２５ ５６６颗／ｋｇ
８ 福建竹塔 福建漳州云霄县竹塔村 Ｆ２ ２０１３．７．２５ １１２颗／ｋｇ
９ 江苏蛎岈 江苏南通蛎岈山 Ｊ１ ２０１３．８．２６ １２３颗／ｋｇ
１０ 江苏吕四 江苏南通吕四港 Ｊ２ ２０１３．８．２０ １０４颗／ｋｇ
１１ 山东烟台 山东烟台海阳市大闫家镇 Ｓ ２０１３．６．２９ １５６颗／ｋｇ

图１　缢蛏形态学分析测量位点
Ｆｉｇ．１　Ｌａｎｄｍａｒｋｐｏｉｎｔｓｆｏｒｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ

ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｏｆＳ．ｃｏｎｓｔｒｉｃｔａ
Ａ．壳顶点；Ｂ．背前端；Ｃ．体前端；Ｄ．腹前端；Ｅ．腹缘底端；Ｆ．

腹后端；Ｇ．体后端；Ｈ．背后端；Ｉ．左壳外侧顶；Ｋ．右壳外侧顶

Ａ．Ｂｅａｋ（Ｕｍｂｏ）；Ｂ．Ｆｒｏｎｔｅｎｄｏｆｄｏｒｓａｌ；Ｃ．Ａｎｔｅｒｉｏｒｏｆｂｏｄｙ；Ｄ．

Ｆｒｏｎｔｅｎｄｏｆｄｏｒｓａｌ；Ｅ．Ｂｏｔｔｏｍｏｆｖｅｎｔｒａｌ；Ｆ．Ｂａｃｋｅｎｄｏｆｖｅｎｔｒａｌ；

Ｇ．Ｐｏｓｔｅｒｉｏｒｏｆｂｏｄｙ；Ｈ．Ｂａｃｋｅｎｄｏｆｄｏｒｓａｌ；Ｉ．Ｌｅｆｔｏｕｔｂｏａｒｄｏｆ

ｕｍｂｏ；Ｋ．Ｒｉｇｈｔｏｕｔｂｏａｒｄｏｆｕｍｂｏ

　　本研究取 ＳＲＡＰ正、反向引物各８条（ｅｍ１～
ｅｍ８、ｍｅ１～ｍｅ８），正、反引物两两组合，共构成６４
对引物。先以每个群体２个个体进行引物筛选，
ＰＣＲ反应体系为２０μＬ（１０μＬ２×ＰＣＲＭｉｘ、６．５
μＬＨ２Ｏ、１．５μＬＤＮＡ、正反向引物各１μＬ）；反应
程序为９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性１ｍｉｎ，３５
℃退火１ｍｉｎ，７２℃延伸１ｍｉｎ，５个循环；９４℃
变性１ｍｉｎ，５０℃退火１ｍｉｎ，７２℃延伸１ｍｉｎ，３５
个循环；７２℃延伸 １０ｍｉｎ；１．５％琼脂糖电泳预
检，具有条带的用８％非变性聚丙烯胶电泳检测。
选取６对ＰＣＲ扩增条带清晰、条带多的引物组合
分别对１１个群体，每个群体２０个个体，共２２０个
样本进行分析。ＳＲＡＰ的聚丙烯胶电泳条带按照
软件包ＴＦＰＧＡ［２０］格式记分，在同一基因座位上，
１表示有条带，０表示没有条带。

表２　ＳＲＡＰ引物序列
Ｔａｂ．２　ＴｈｅｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＳＲＡＰ

序号
正向引物序列ｅｍ１８（５′→３′）
Ｔｈｅｆｏｒｗａｒｄｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

反向引物序列ｍｅ１８（５′→３′）
Ｔｈｅｒｅｖｅｒｓｅｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

１ ｅｍ１ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ ｍｅ１ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＴ
２ ｅｍ２ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ ｍｅ２ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ
３ ｅｍ３ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ ｍｅ３ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＣ
４ ｅｍ４ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ ｍｅ４ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ
５ ｅｍ５ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ ｍｅ５ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＣ
６ ｅｍ６ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＡ ｍｅ６ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＣＡ
７ ｅｍ７ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＣＣ ｍｅ７ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＡ
８ ｅｍ８ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＧＣ ｍｅ８ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＴＧ

１．４　数据处理
采用ＳＰＳＳ１９．０软件对形态学数据进行了聚

类分析、主成分分析和判别分析；ＳＲＡＰ数据以
Ｐｏｐｇｅｎｅ３２进行分析［２０］，根据 ＮＥＩ［２１］的无偏差杂
合率计算公式估算各个基因座位的平均遗传杂

合度。

２　结果

２．１　形态学分析
２．１．１　聚类分析

为消除缢蛏规格大小对参数值的影响，先将

每个个体所有参数分别除以壳长（ＣＧ）予以校

２３
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正，得到２９个比例性状，再求出各样本每个参
数校正值的平均值，用校正平均值进行聚类分

析。聚类分析采用层次聚类分析中的 Ｑ型聚类，
聚类结果见图２。
　　聚类结果显示我国沿海缢蛏１１个群体共聚
为２大支：浙江乐清湾养殖群体（Ｙ６）和江苏南通
群体（Ｊ１）聚为一支，其余 ９个群体聚为另一大
支；在９个群体这一支上，浙江乐清湾（５个）和福
建２个、共７个野生群体聚为其中的一支，这表明
浙江省乐清湾缢蛏野生群体在形态上具有很高

的相似性，且与福建野生群体的相似性也比较

高。

２．１．２　主成分分析
主成分分析为将多个指标作为小数指标的

统计方法，所有数据都是校正比例值，从２９个
比例性状中通过分析得出前６个互不关联的主

成分。前５个主成分分析结果见表３。

图２　１１个缢蛏群体的聚类图
Ｆｉｇ．２　Ｃｌｕｓｔｅｒｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆｅｌｅｖｅｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

ｏｆＳ．ｃｏｎｓｔｒｉｃｔａ

表３　１１个缢蛏群体２９个性状前６个主成分的贡献率及负荷值
Ｔａｂ．３　Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｏｒｙｒａｔｉｏｓａｎｄｅｉｇｅｎｖｅｃｔｏｒｌｏａｄｉｎｇｏｆｓｉｘｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓｆｏｒ

ｔｗｅｎｔｙｎｉｎｅｃｈａｒａｃｔｅｒｓｏｆｅｌｅｖｅｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＳ．ｃｏｎｓｔｒｉｃｔａ

主成分

Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

ＩＫ ＡＥ ＡＢ ＡＣ ＡＤ ＡＦ ＡＧ ＡＨ ＢＣ ＢＤ ＢＥ ＢＦ ＢＧ ＢＨ ＣＤ

１ ０．０７４ －０．２３２ ０．２８９ －０．１３２ －０．３３９ ０．３２８ ０．３９７ ０．５２５ －０．６８４ －０．９２８ ０．０４９ ０．７７８ ０．８１４ ０．９３８ －０．４４３
２ －０．２８６ －０．３６８ －０．８９９ －０．９０７ －０．８６３ ０．６９５ ０．８３０ ０．５８２ －０．１０４ －０．１２４ －０．２６２ ０．３８２ ０．２４８ －０．０８７ －０．１２２
３ ０．２５３ －０．６２２ ０．００７ ０．１１４ －０．１５８ －０．３０９ －０．１２４ ０．１５２ ０．２５７ －０．１７５ －０．０６２ －０．１７３ －０．０１１ ０．０２５ －０．０１６
４ ０．０７８ ０．１７６ －０．２０２ ０．２５４ ０．０５７ －０．３２８ －０．０５８ ０．０７７ ０．６３８ ０．２０６ ０．０２４ －０．３５５ －０．４６０ －０．２８５ ０．８０８
５ ０．８７１ ０．４７６ ０．１２９ ０．１９２ ０．２４７ －０．１４８ －０．００９ －０．１２１ ０．０６８ ０．０８２ ０．１８０ －０．２０１ ０．０７７ ０．０９７ ０．２５９
６ ０．１０６ ０．１７９ ０．１６３ ０．０５０ ０．０５１ －０．０６５ －０．２７４ －０．３２４ －０．０４４ －０．０４７ ０．７８８ ０．１０１ ０．１０４ －０．０３４ ０．１８２

主成分

Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

ＣＥ ＣＦ ＣＨ ＤＥ ＤＦ ＤＧ ＤＨ ＥＦ ＥＧ ＥＨ ＦＧ ＦＨ ＧＨ
贡献率／％
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｏｒｙ
ｒａｔｉｏｓ

１ ０．０６２ ０．７７１ ０．８８８ ０．０２２ ０．８４８ ０．７５５ ０．９２１ ０．２４０ ０．６３７ ０．８１１ －０．５３０ －０．４１１ －０．０２２ ４４．４２
２ －０．２２１ ０．３７３ ０．２５８ －０．１７１ ０．２３２ －０．４１１ ０．０３２ ０．６５４ ０．３５４ ０．４０６ ０．１３２ ０．０１７ ０．１２５ １９．４３
３ ０．３３０ ０．３２５ ０．１８７ ０．６５１ ０．３６０ ０．０６０ －０．０２３ ０．５５６ ０．４２０ ０．２２３ －０．４６４ －０．７２８ －０．８４９ １２．８７
４ ０．０３５ ０．０８０ ０．００８ ０．２８５ ０．０２４ －０．２４４ －０．２５５ ０．３９３ －０．１９９ ０．０５５ ０．６５４ ０．２７１ －０．０３７ ６．３３
５ ０．６１７ －０．１６７ ０．０９４ －０．０５７ －０．１７３ ０．１０２ ０．１００ ０．０７８ ０．１４７ ０．１３９ －０．１９６ －０．２５５ －０．３５８ ４．４８
６ ０．５６３ ０．１８４ ０．２２０ ０．４５０ ０．０２４ －０．４０１ －０．１８９ －０．０２５ －０．４２４ －０．２６５ ０．０３９ ０．１１６ ０．０１７ ３．８８２

　　从表 ３中可以得出，总方差的贡献率分别
为：主成分１为４４．４２％，主成分２为１９．４３％，
前５的主成分累积贡献率为８７．５３％。主成分负
荷绝对值超过 ０．９的分别为壳顶点到体前端
（ＢＤ）、背前端到腹前端（ＢＨ）、背前端到背后端
（ＡＣ）３项负荷值比较大，是重要的特征参数。
２．１．３　判别分析

对１１个群体２９个校正比例性状进行判别分

析（表４）。其Ｆ检验结果表明，判别效果较好，说
明不同群体之间形态差异显著。其中浙江跳头

（Ｙ５）的判别准确率最高，达９８％；山东烟台（Ｓ）
群体判别准确率最低，仅６８％，有１６％的个体被
判入到江苏吕四（Ｊ２）群体中；浙江乐清湾野生群
体之间易相互出现错判，１１个群体平均判别准确
率为８２．４％。
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表４　１１个缢蛏群体形态学判别分析
Ｔａｂ．４　ＴｈｅｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙｏｆｅｌｅｖｅｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＳ．ｃｏｎｓｔｒｉｃｔａ

种群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
样本数

Ｓａｍｐｌｅｎｕｍｂｅｒ
判别准确率／％

Ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔａｃｃｕｒａｃｙ
预测分类　Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ

Ｙ１ Ｙ２ Ｙ３ Ｙ４ Ｙ５ Ｙ６ Ｆ１ Ｆ２ Ｊ１ Ｊ２ Ｓ
浙江白沙（Ｙ１） ５０ ８２％ ４１ ０ ０ ５ ３ ０ １ ０ ０ ０ ０
浙江西门（Ｙ２） ５０ ７８％ ０ ３９ ０ ５ ０ ３ ０ ２ ０ ０ １
浙江茅埏（Ｙ３） ５０ ７４％ ０ １０ ３７ ０ ２ ０ ０ ０ １ ０ ０
浙江坞根（Ｙ４） ５０ ９２％ ３ １ ０ ４６ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０
浙江跳头（Ｙ５） ５０ ９８％ ０ ０ ０ ０ ４９ １ ０ ０ ０ ０ ０
浙江养殖（Ｙ６） ５０ ９０％ ０ ０ ０ ０ ２ ４５ ０ ０ ３ ０ ０
福建二都（Ｆ１） ５０ ９２％ １ ０ １ ０ ０ ２ ４１ ３ ０ ０ ２
福建竹塔（Ｆ２） ５０ ７６％ ６ ０ ０ ０ ０ ０ ５ ３８ ０ １ ０
江苏蛎岈（Ｊ１） ５０ ７０％ ０ ０ ０ ０ ０ ８ １ ０ ３５ ６ ０
江苏吕四（Ｊ２） ５０ ８６％ ０ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ １ ４３ ５
山东烟台（Ｓ） ５０ ６８％ １ １ ０ ０ ２ ０ ０ ３ １ ８ ３４
总计Ｔｏｔａｌ ５５０ ８２．４％ ５５０

２．２　ＳＲＡＰ分析
根据４８对引物组合在１１个群体、每个群体

２个样本的预分析结果，选取其中ｅｍ２／ｍｅ６、ｅｍ３／
ｍｅ５、ｅｍ３／ｍｅ６、ｅｍ３／ｍｅ２、ｅｍ１／ｍｅ４、ｅｍ４／ｍｅ３共６
对扩增条带多、条带清晰的引物组合在１１个群
体、共２２０个个体中进行扩增，共产生５２条条带，
平均每对引物产生８．６７条条带，各群体的遗传
多样性分析见表５。

浙江乐清雁湾野生群体Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数
在０．４２０７～０．５２２９之间，均值为０．４８１４；浙江
养殖（Ｙ６）群体的遗传多样性处在１１个采样群体
的中间状态。浙江以外的区域，Ｓｈａｎｎｏｎ多样性
指数在０．４６４０～０．３４５１之间，均值为０．４０２８。
浙江乐清湾缢蛏野生群体的Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数
比浙江以外区域的群体高１６．３％。

表５　基于ＳＲＡＰ的１１个缢蛏群体的遗传多样性
Ｔａｂ．５　Ｒｅｓｕｌｔｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｂｅｔｗｅｅｎ１１ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｂａｓｅｄｏｎＳＲＡＰ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

个体数

Ｓａｍｐｌｅ
ｎｕｍｂｅｒ

平均遗传杂合度

Ａｖｅｒａｇｅ
Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

多态位点

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｌｏｃｉ

多态位点百分比／％
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｌｏｃｉ

Ｓｈａｎｎｏｎ指数
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓｉｎｄｅｘ

Ｎｅｉ指数
Ｎｅｉ’ｓｉｎｄｅｘ

浙江白沙（Ｙ１） ２０ １．５４２３ ４５ ８６．５４ ０．４６２５±０．２４４５ ０．３１２５±０．１７９１
浙江西门（Ｙ２） ２０ １．４６５１ ４３ ８２．６９ ０．４２０７±０．２４４２ ０．２７８８±０．１７６０
浙江茅埏（Ｙ３） ２０ １．５６６６ ４８ ９２．３１ ０．４８８０±０．２１５５ ０．３２８０±０．１６３０
浙江坞根（Ｙ４） ２０ １．５９７９ ４９ ９４．２３ ０．５１２８±０．１９６０ ０．３４６１±０．１４９４
浙江跳头（Ｙ５） ２０ １．６０２７ ４９ ９４．２３ ０．５２２９±０．１８０４ ０．３５２７±０．１３６４
浙江养殖（Ｙ６） ２０ １．５７２３ ４６ ８８．４６ ０．４９４９±０．２１１８ ０．３３３８±０．１５５６
福建二都（Ｆ１） ２０ １．５５９６ ４２ ８０．７７ ０．４６４０±０．２５９５ ０．３１７４±０．１８５９
福建竹塔（Ｆ２） ２０ １．４５８８ ３９ ７５．００ ０．４０９１±０．２８８３ ０．２３２２±０．２０１７
江苏蛎岈（Ｊ１） ２０ １．４５９０ ３８ ７３．０８ ０．３９２９±０．３０１２ ０．２４９９±０．２１７１
江苏吕四（Ｊ２） ２０ １．３９６８ ３３ ６３．４６ ０．３４５１±０．２７５８ ０．２６４４±０．１９７６
山东烟台（Ｓ） ２０ １．４５１６ ３６ ６９．２３ ０．３６５７±０．２６００ ０．２７３７±０．１８２４
均值 ２０ １．５１５７ ４３ ８１．８２ ０．４４３５±０．２４３４ ０．２９９０±０．１７６７

　　进一步分析各群体间的遗传分化程度（表
６）。１１个群体之间的基因流 Ｎｍ＝１．２５８７，遗传
分化系数 Ｇｓｔ＝０．２８４３。遗传距离在０．０３５０～
０．３８８７之间；乐清湾６个群体之间的遗传距离
较小，在０．０３５０～０．２０４４之间，除雁荡西门岛
（Ｙ２）与雁荡跳头养殖塘（Ｙ６）外，其余均小于

０．２。而乐清湾群体与其他沿海群体之间的遗传
距离相对较大，在０．１８６３～０．３８７８之间，只有３
组群体之间遗传距离小于０．２。福建、江苏和山
东群体之间的遗传距离在０．１００５～０．３５５４之
间。
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表６　１１个缢蛏群体之间遗传距离（对角线以下）及遗传相似度（对角线以上）
Ｔａｂ．６　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓ（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ（ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ｂｅｔｗｅｅｎ１１ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

Ｙ１ Ｙ２ Ｙ３ Ｙ４ Ｙ５ Ｙ６ Ｆ１ Ｆ２ Ｊ１ Ｊ２ Ｓ

Ｙ１ ０．８６８３ ０．８７３８ ０．８７８４ ０．８６４８ ０．８４６０ ０．７３０１ ０．７１６０ ０．７１４３ ０．６７８６ ０．７６３８
Ｙ２ ０．１４１２ ０．９６４４ ０．９１３３ ０．８５６７ ０．８１５２ ０．７８２５ ０．７６１１ ０．８１６８ ０．７５０１ ０．７８７６
Ｙ３ ０．１３４９ ０．０３６３ ０．９６５６ ０．９１３１ ０．８５２１ ０．８０４５ ０．７７９５ ０．８３３０ ０．７７６６ ０．８０５８
Ｙ４ ０．１２９６ ０．０９０７ ０．０３５０ ０．９４６５ ０．８８１０ ０．８３００ ０．７７２０ ０．８３２７ ０．７９８０ ０．８１０８
Ｙ５ ０．１４５３ ０．１５４６ ０．０９１０ ０．０５５０ ０．９５９５ ０．７８４２ ０．７８０３ ０．７９０１ ０．７８５４ ０．８２９０
Ｙ６ ０．１６７３ ０．２０４４ ０．１６００ ０．１２６７ ０．０４１３ ０．７４４６ ０．７６４２ ０．７５４８ ０．７５９５ ０．７９１０
Ｆ１ ０．３１４５ ０．２４５３ ０．２１７６ ０．１８６３ ０．２４３１ ０．２９４９ ０．７２４３ ０．７００９ ０．７２９２ ０．７８４９
Ｆ２ ０．３３４０ ０．２７３０ ０．２４９２ ０．２５８８ ０．２４８１ ０．２６９０ ０．３２２６ ０．９０４４ ０．８５７４ ０．８３３８
Ｊ１ ０．３３６４ ０．２０２４ ０．１８２７ ０．１８３１ ０．２３５６ ０．２８１３ ０．３５５４ ０．１００５ ０．８８５０ ０．８２１７
Ｊ２ ０．３８７８ ０．２８７６ ０．２５２９ ０．２２５６ ０．２４１５ ０．２７５１ ０．３１５８ ０．１５３９ ０．１２２２ ０．８６６２
Ｓ ０．２６９４ ０．２３８８ ０．２１５９ ０．２０９７ ０．１８７６ ０．２３４４ ０．２４２２ ０．１８１７ ０．１９６４ ０．１４３６

　　以遗传距离构建１１个群体的 ＮＪ系统关系
树（图３）发现，浙江乐清湾群体与福建宁德蕉城
区西二都村（Ｆ１）共７个聚成一支，而浙江群体聚
为更为紧密的一小支；福建漳州云霄县竹塔村

（Ｆ２）与江苏南通蛎岈山（Ｊ１）、江苏南通吕四港
（Ｊ２）及山东烟台海阳市大闫家镇（Ｓ）聚为一支。

图３　基于ＳＲＡＰ缢蛏１１个群体间的ＮＪ分子系统树
Ｆｉｇ．３　ＮＪｔｒｅｅａｍｏｎｇ１１ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆ

Ｓ．ｃｏｎｓｔｒｉｃｔａｂａｓｅｄｏｎＳＡＲＰ

３　讨论

通过形态学可量及框架数据分析的结果显

示１１个群体的缢蛏聚为两支，它们之间的聚类
关系与地理位置有一定关系，浙江与福建野生群

体之间具有更高的形态相似性，江苏与山东烟台

野生群体之间形态相似度也更高些，这与刘达博

等［３］的研究结果基本一致。但浙江野生群体和

福建群体之间的聚类关系与地理距离不存在相

关性，这可能是由于养殖环境的相似性导致的，

这种情况在其他水生生物中也同样存在［２２２４］。

ＳＲＡＰ对中国沿海缢蛏 １１个群体分析结果
存在较高的一致性：（１）浙江乐清湾野生和养殖
共６个群体遗传多样性比较高，遗传分化指数

大，但是它们却是在同一聚类分支上，显示了它

们同祖同宗、相似的遗传背景，以及人为干扰少、

遗传多样性高、优良的遗传资源，这与刘达博

等［２５］、王冬群等［４］、刘博等［１５］的研究结果是相似

的；（２）江苏、福建、山东群体尽管是在地理位置
上相隔较远的野生群体，但遗传多样性却相对较

低、遗传分化不显著，这暗示江苏、福建、山东的

缢蛏野生群体遗传资源可能受人为干扰大，抑或

有相似的遗传背景。

尽管贝类自主迁移能力较差，但在生活史的

早期，随着洋流的漂移，还是导致相隔较远的群

体间存在基因流，只是基因交流会存在时间上和

交流程度上的局限［４］。利用 ＳＲＡＰ标记，从全基
因组进行扫描发现了乐清湾群体的一些特异性

条带。通过扩大群体进行分析以后发现乐清湾

群体可以与其他地点的群体能够一定程度上与

沿海群体区分开来，证明 ＳＲＡＰ技术可以对乐清
湾基因组中的特异性进行筛选。群体遗传多样

性可以用于评估物种的种质资源。结果表明乐

清湾缢蛏野生群体的遗传多样性仍处于较高水

平，可以推断目前湾内的种质情况基本良好，但

是乐清湾存在异地引苗的现象，因此要加强缢蛏

种质资源保护和管理，在苗种引进后，要防止与

当地群体混杂［２５］。而对于养殖塘群体，长期的养

殖过程，异地苗种的引进和繁殖，对当地缢蛏群

体的遗传结构可能造成影响，从而打破了原有的

遗传结构，虽然遗传相似度等依然较高，但是逐

渐形成了适应当地的新种群［１０］。

参考文献：

［１］　薛兴华，岑大华．缢蛏人工养殖技术［Ｊ］．黑龙江水产，

５３



上 海 海 洋 大 学 学 报 ２６卷

２００７（５）：１７１８．

ＸＵＥＸＨ，ＣＥＮＤＨ．Ｔｈｅａｒｔｉｆｉｃｉａｌｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｏｆ

Ｓｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａ［Ｊ］．ＨｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇＡｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，２００７

（５）：１７１８．

［２］　朱亚珠，翁佩芳．蛏子软罐头加工工艺的研究［Ｊ］．浙江

海洋学院学报（自然科学版），２００２，２１（２）：１１９１２２．

ＺＨＵＹＺ，ＷＥＮＧＰＦ．Ｓｔｕｄｉｅｓｏｎｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｏｆ

ｓｏｆｔｃａｎＲａｚｏｒＣｌａｍ［Ｊ］． ＪｏｕｒｎａｌｏｆＺｈｅｊｉａｎｇＯｃｅａｎ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ（ＮａｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅ），２００２，２１（２）：１１９１２２．

［３］　刘达博，牛东红，姜志勇，等．缢蛏７群体的形态差异与

判别分析［Ｊ］．海洋渔业，２００９，３１（４）：３６３３６８．

ＬＩＵＤＢ，ＮＩＵＤＨ，ＪＩＡＮＧＺＹ，ｅｔａｌ．Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ

ｖａｒｉａｔｉｏｎｓａｎｄｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｅｖｅｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆ

Ｓｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａ［Ｊ］．ＭａｒｉｎｅＦｉｓｈｅｒｉｅｓ，２００９，３１

（４）：３６３３６８．

［４］　王冬群，李太武，苏秀榕．三种蛏不同组织同工酶的比

较分析［Ｊ］．台湾海峡，２００４，２３（２）：１３１１３７．

ＷＡＮＧＤＱ，ＬＩＴＷ，ＳＵＸＲ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎａｎｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆ

ｉｓｏｚｙｍｅｓｉｎｄｅｆｆｅｒｅｎｔｔｉｓｓｕｅｓｏｆｔｈｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓｉｎＳｏｌｅｎｉｄａｅ

［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＯｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙｉｎＴａｉｗａｎＳｔｒａｉｔ，２００４，２３

（２）：１３１１３７．

［５］　王冬群，李太武，苏秀榕．象山缢蛏养殖群体和野生群

体遗传多样性的比较［Ｊ］．中国水产科学，２００５，１２（２）：

１３８１４３．

ＷＡＮＧＤＱ，ＬＩＴＷ，ＳＵＸＲ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｂｅｔｗｅｅｎｈａｔｃｈｅｒｙｓｔｏｃｋａｎｄｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆ

ＳｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａＬａｍａｒｃｋｉｎＸｉａｎｇｓｈａｎＢａｙ［Ｊ］．

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈｅｒｙＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆＣｈｉｎａ，２００５，１２（２）：１３８

１４３．

［６］　姜志勇，牛东红，陈慧，等．福建缢蛏野生群体与养殖群

体的ＩＴＳ１和ＩＴＳ２分析［Ｊ］．海洋渔业，２００７，２９（４）：

３１４３１８．

ＪＩＡＮＧＺＹ，ＮＩＵＤＨ，ＣＨＥＮＨ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆＩＴＳ１ａｎｄＩＴＳ２ｂｅｔｗｅｅｎｗｉｌｄａｎｄｃｕｌｔｕｒｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆ

ＳｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａｉｎＦｕｊｉａｎ［Ｊ］．ＭａｒｉｎｅＦｉｓｈｅｒｉｅｓ，

２００７，２９（４）：３１４３１８．

［７］　牛东红，李家乐，汪桂玲，等．缢蛏六群体１６ｓｒＲＮＡ基

因片段序列的差异分析［Ｊ］．上海水产大学学报，２００７，

１６（１）：１６．

ＮＩＵＤＨ，ＬＩＪＬ，ＷＡＮＧＧＬ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎｔｉｎｓｉｘｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

ｏｆＳｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｈａｎｇｈａｉＦｉｓｈｅｒｉｅｓ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２００７，１６（１）：１６．

［８］　牛东红，李家乐，沈和定，等．缢蛏六群体线粒体 ＤＮＡ

ＣＯＩ基因序列变异及群体遗传结构分析［Ｊ］．海洋学报，

２００８，３０（３）：１０９１１６．

ＮＩＵＤＨ，ＬＩＪＬ，ＳＨＥＮＨＤ，ｅｔａｌ．Ｓｅｑｕｅｎｃｅｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙｏｆ

ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡＣＯＩｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎｔａｎｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｓｉｘＳｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．Ａｃｔａ

ＯｃｅａｎｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，２００８，３０（３）：１０９１１６．

［９］　牛东红，陈慧，王树亮，等．我国沿海缢蛏群体遗传结构

的ｍｔＤＮＡＣＯＩ分析［Ｊ］．动物学杂志，２０１０，４５（２）：１１

１８．

ＮＩＵＤＨ，ＣＨＥＮＨ，ＷＡＮＧＳＬ，ｅｔａｌ．Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＳｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａａｌｏｎｇｔｈｅｃｏａｓｔｏｆＣｈｉｎａ

［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＺｏｏｌｏｇｙ，２０１０，４５（２）：１１１８．

［１０］　牛东红，冯冰冰，刘达博，等．浙闽沿海缢蛏群体遗传结

构的微卫星和线粒体 ＣＯＩ序列分析［Ｊ］．水产学报，

２０１１，３５（１２）：１８０５１８１３．

ＮＩＵＤＨ，ＦＥＮＧＢＢ，ＬＩＵＤＢ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓａｎｄ

ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＣＯＩａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆ

ＳｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａａｌｏｎｇｔｈｅｃｏａｓｔｏｆＺｈｅｊｉａｎｇａｎｄＦｕｊｉａｎ

Ｐｒｏｖｉｎｃｅｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈｅｒｉｅｓｏｆＣｈｉｎａ，２０１１，３５（１２）：

１８０５１８１３．

［１１］　李成华，李太武，苏秀榕，等．宁波长街缢蛏遗传结构的

ＲＡＰＤ分析［Ｊ］．海洋科学，２００４，２８（１０）：４８５１．

ＬＩＣＨ，ＬＩＴＷ，ＳＵＸＲ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆｔｈｅｎａｔｕｒａｌａｎｄｔｈｅｃｕｌｔｕｒａｌｓｔｏｃｋｓｏｆＳｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａ

ｃｏｎｓｔｒｉｃｔａｉｎＣｈａｎｇｊｉｅ，Ｎｉｎｇｂｏ［Ｊ］．ＭａｒｉｎｅＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００４，

２８（１０）：４８５１．

［１２］　李成华，李太武，宋林生，等．４个缢蛏群体遗传结构的

ＲＡＰＤ分析［Ｊ］．水产科学，２００４，２３（１２）：２６２８．

ＬＩＣＨ，ＬＩＴＷ，ＳＯＮＧＬＳ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｓａｍｏｎｇ

ｆｏｕｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＳｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａｂｙｕｓｉｎｇｒａｎｄｏｍ

ａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＤＮＡ［Ｊ］．ＦｉｓｈｅｒｉｅｓＳｃｉｅｎｃｅ，２００４，

２３（１２）：２６２８．

［１３］　于颖，孟祥盈，王秀利，等．缢蛏遗传多样性的ＲＡＰＤ分

析［Ｊ］．生物技术通报，２００７（６）：１３８１４０．

ＹＵＹ，ＭＥＮＧＸＹ，ＷＡＮＧＸＬ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｒａｚｏｒｃｌａｍ（Ｓｉｎｏｎｏｖａｅｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａ）ｂｙＲＡＰＤ

［Ｊ］．ＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＢｕｌｌｅｔｉｎ，２００７（６）：１３８１４０．

［１４］　刘博，邵艳卿，滕爽爽，等．乐清湾养殖缢蛏群体遗传结

构的微卫星标记［Ｊ］．中国农学通报，２０１２，２８（２）：６９

７３．

ＬＩＵＢ，ＳＨＡＯＹＱ，ＴＥＮＧＳＳ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆ

ｃｕｌｔｕｒｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎＳｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａｕｓｉｎｇ

ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅＢｕｌｌｅｔｉｎ，

２０１２，２８（２）：６９７３．

［１５］　刘博，邵艳卿，王侃，等．４个缢蛏群体遗传多样性和系

统发生关系的微卫星分析［Ｊ］．海洋科学，２０１３，３７（８）：

９６１０２．

ＬＩＵＢ，ＳＨＡＯＹＱ，ＷＡＮＧＫ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｏｆｆｏｕｒ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＳｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａ

［Ｊ］．ＭａｒｉｎｅＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１３，３７（８）：９６１０２．

［１６］　牛东红，李家乐，冯冰冰，等．缢蛏６个群体遗传结构的

ＩＳＳＲ分析［Ｊ］．应用与环境生物学报，２００９，１５（３）：３３２

３３６．

ＮＩＵＤＨ，ＬＩＪＬ，ＦＥＮＧＢＢ，ｅｔａｌ．ＩＳＳＲＡｎａｌｙｓｉｓｏｎ

ｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｓｉｘＳｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｐｐｌｉｅｄ＆ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＢｉｏｌｏｇｙ，

２００９，１５（３）：３３２３３６．

［１７］　ＬＩＧ，ＱＵＩＲＯＳＣＦ．Ｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｌａｔｅｄａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

（ＳＲＡＰ），ａｎｅｗｍａｒｋｅｒｓｙｓｔｅｍｂａｓｅｄｏｎａｓｉｍｐｌｅＰＣＲ

６３



１期 徐义平，等：浙江乐清湾缢蛏的形态和遗传多样性

ｒｅａｃｔｉｏｎ：ｉｔｓａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｔｏｍａｐｐｉｎｇａｎｄｇｅｎｅｔａｇｇｉｎｇｉｎ

Ｂｒａｓｓｉｃａ［Ｊ］．ＴｈｅｏｒｅｔｉｃａｌａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００１，１０３

（２／３）：４５５４６１．

［１８］　徐操，赵宝华．ＳＲＡＰ分子标记的研究进展及其应用［Ｊ］．

生命科学仪器，２００９，７（４）：２４２７．

ＸＵＣ，ＺＨＡＯＢＨ．Ｔｈｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆ

ＳＲＡＰｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．ＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅＩｎｓｔｒｕｍｅｎｔｓ，

２００９，７（４）：２４２７．

［１９］　周剑虹，郑金娟，杨受保，等．ＳＲＡＰ分子标记及其在水

生动物中的应用［Ｊ］．湖北农业科学，２０１３，５２（１７）：

４０３８４０４０．

ＺＨＯＵＪＨ，ＺＨＥＮＧＪＪ，ＹＡＮＧＳＢ，ｅｔａｌ．Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆ

ＳＲＡＰｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｉｎａｑｕａｔｉｃａｎｉｍａｌｒｅｓｅａｒｃｈ［Ｊ］．

ＨｕｂｅｉＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１３，５２（１７）：４０３８４０４０．

［２０］　ＭＩＬＬＥＲＭＰ．Ｔｏｏｌｓｆｏｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓ（ＴＦＰＧＡ），

ｖｅｒｓｉｏｎ１．３．Ａｗｉｎｄｏｗｓｐｒｏｇｒａｍｆｏｒｔｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｌｌｏｚｙｍｅ

ａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎＧｅｎｅｔｉｃＤａｔａ［Ｍ］．Ｆｌａｇｓｔａｆｆ，ＡＺ：

Ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ａｒｉｚｏｎａ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，１９９７．

［２１］　ＮＥＩＭ．Ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｏｆａｖｅｒａｇｅｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙａｎｄｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｓｔａｎｃｅｆｒｏｍａｓｍａｌｌｎｕｍｂｅｒｏｆｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，

１９７８，８９（３）：５８３５９０．

［２２］　曹侦，冯广朋，庄平，等．长江中华绒螯蟹洄游群体与养

殖群体形态差异分析［Ｊ］．淡水渔业，２０１３，４３（６）：３７．

ＣＡＯＺ，ＦＥＮＧＧＰ，ＺＨＵＡＮＧＰ，ｅｔａｌ．Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｂｅｔｗｅｅｎｍｉｇｒａｔｏｒｙｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｃｕｌｔｕｒｅｄ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆＥｒｉｏｃｈｅｉｒｓｉｎｅｎｓｉｓｉｎｔｈｅＹａｎｇｔｚｅｒｉｖｅｒ［Ｊ］．

ＦｒｅｓｈｗａｔｅｒＦｉｓｈｅｒｉｅｓ，２０１３，４３（６）：３７．

［２３］　许凡，王婷婷，陈太丰，等．日本沼虾野生群体与养殖群

体杂交、回交后代的形态特征和生产性能［Ｊ］．水产科学，

２０１１，３０（４）：２１５２２０．

ＸＵＦ，ＷＡＮＧＴＴ，ＣＨＥＮＴＦ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｓａｎｄｇｒｏｗｔｈｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｏｆｈｙｂｒｉｄａｎｄｂａｃｋｃｒｏｓｓ

ｐｒｏｇｅｎｉｅｓｆｒｏｍ ｃｒｏｓｓｅｓｂｅｔｗｅｅｎｗｉｌｄａｎｄｃｕｌｔｕｒｅｄｐｒａｗｎ

Ｍａｃｒｏｂｒａｃｈｉｕｍｎｉｐｐｏｎｅｎｓｉｓ［Ｊ］．ＦｉｓｈｅｒｉｅｓＳｃｉｅｎｃｅ，２０１１，３０

（４）：２１５２２０．

［２４］　刘汉生，易祖盛，梁健宏，等．唐鱼野生种群和养殖群体

的形态差异分析［Ｊ］．暨南大学学报（自然科学版），

２００８，２９（３）：２９５２９９．

ＬＩＵＨ Ｓ，ＹＩＺＳ，ＬＩＡＮＧ ＪＨ，ｅｔａｌ．Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ

ｖａｒｉａｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｈａｔｃｈｅｒｙｓｔｏｃｋｏｆ

Ｔａｎｉｃｈｔｙｓａｌｂｏｎｕｂｅｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＪｉｎａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ（Ｎａｔｕｒａｌ

Ｓｃｉｅｎｃｅ），２００８，２９（３）：２９５２９９．

［２５］　刘达博，牛东红，冯冰冰，等．乐清湾和三沙湾缢蛏群体

遗传多样性的微卫星分析［Ｊ］．上海海洋大学学报，

２０１１，２０（３）：３５０３５７．

ＬＩＵＤＢ，ＮＩＵＤＨ，ＦＥＮＧＢＢ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｎｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＳｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａｓｔｏｃｋｓ

ｉｎＹｕｅｑｉｎｇＢａｙａｎｄＳａｎｓｈａＢａｙ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｈａｎｇｈａｉ

ＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１１，２０（３）：３５０３５７

ＭｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＳｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ｆｒｏｍＹｕｅｑｉｎｇＢａｙ，Ｚｈｅｊｉａｎｇ

ＸＵＹｉｐｉｎｇ１，ＸＵＨｕｉｂｉｎ２，ＪＩＮＫａｉ１，ＣＨＥＮＰｅｎｇ１，ＸＵＨｅｎｇ１

（１．ＹｕｅｑｉｎｇＦｉｓｈｅｒｉｅｓＳｃｉｅｎｃｅＩｎｓｔｉｔｕｔｅ，Ｙｕｅｑｉｎｇ　３２５６００，Ｚｈｅｊｉａｎｇ，Ｃｈｉｎａ；２．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＦｉｓｈｅｒｉｅｓａｎｄＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅ，Ｓｈａｎｇｈａｉ
ＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｓｈａｎｇｈａｉ　２０１３０６，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：ＳｉｘｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＳｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａｃａｍｅｆｒｏｍ ＹｕｅｑｉｎｇＢａｙ，Ｚｈｅｊｉａｎｇａｎｄｏｔｈｅｒｆｉｖｅ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｆｒｏｍＪｉａｎｇｓｕａｎｄＦｕｊｉａｎＰｒｏｖｉｎｃｅｓ．Ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃｄａｔａ，ｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍＦｕｊｉａｎ
ＺｈｕｔａｉｓｍｏｒｅｓｉｍｉｌａｒｔｏｆｉｖｅｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＹｕｅｑｉｎｇＢａｙ；Ｔｈｅｍｅａｎｏｆｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｏｎａｃｃｕｒａｃｙｏｆ１１
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｓ８２．４％，ｔｈｅｅｉｇｅｎｖｅｃｔｏｒｌｏａｄｉｎｇｖａｌｕｅｓｆｒｏｍＦｒｏｎｔｅｎｄｏｆｄｏｒｓａｌｔｏＦｒｏｎｔｅｎｄｏｆｄｏｒｓａｌ，ｆｒｏｍ
ＦｒｏｎｔｅｎｄｏｆｄｏｒｓａｌｔｏＢａｃｋｅｎｄｏｆｄｏｒｓａｌ，ａｎｄｆｒｏｍ ＢｅａｋｔｏＡｎｔｅｒｉｏｒｏｆｂｏｄｙａｒｅｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｏｔｈｅｒ
ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ，ａｎｄｔｈｅｙａｌｌａｒｅｔｈｅｉｍｐｏｒｔａｎｔｔｏｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．ＳＲＡＰａｎａｌｙｓｉｓｏｎ１１ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｓｈｏｗｓ
ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓｏｆｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｆｒｏｍＹｕｅｑｉｎｇＢａｙａｒｅｒｅｌａｔｉｖｅｌｙｈｉｇｈｗｉｔｈｍｅａｎＳｈａｎｎｏｎ’ｓｉｎｄｅｘ
０．４８１４，ａｎｄｔｈｅｍｅａｎＳｈａｎｎｏｎ’ｓｉｎｄｅｘｏｆｏｔｈｅｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｓ０．４０２８；ＡｌｌｓｉｘｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｆｒｏｍＹｕｅｑｉｎｇ
Ｂａｙｇａｔｈｅｒｅｄｉｎｔｏｏｎｅｂｒａｎｃｈ．Ｔｏｇｅｔｈｅｒ，ｔｈｅｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙａｎｄＳＲＡＰｂｏｔｈｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆ
ＹｕｅｑｉｎｇＢａｙｗｅｒｅｍｏｒｅｈｉｇｈｌｙｓｉｍｉｌａｒ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：ＹｕｅｑｉｎｇＢａｙ；Ｓｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａ；ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；ｓｅｑｕｅｎｃｅｂａｓｅｄａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ；
ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃｄａｔａ

７３


