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摘　要：采用形态判别分析和ＳＲＡＰ标记相结合的方法，对浙江沿海彩虹明樱蛤８个群体尤其是乐清湾群体
的形态和遗传多样性进行了分析，结果表明：（１）乐清、温岭与台州的群体具有相似的形态结构，而与宁波、舟
山群体则差异较大；可以利用形态特征对乐清湾与舟山、宁波湾彩虹明樱蛤群体进行初步鉴别；（２）与舟山、
宁波相比，浙江乐清湾群体遗传多样性比较高；乐清湾群体聚为一支，表明它们之间具有更高的遗传相似性。

形态和ＳＲＡＰ研究结果一致表明，各群体在形态和遗传相似性方面基本反映了各群体的地理关系，但乐清湾
养殖群体与宁波群体更为相近，乐清湾彩虹明樱蛤养殖群体可能会对乐清湾野生群体造成种质混杂。
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　　彩虹明樱蛤（Ｍｏｅｒｅｌｌａｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓ）属瓣鳃纲、樱
蛤科，俗称海瓜子，肉质细嫩，味道鲜美，深受沿

海居民喜爱。其分布于西太平洋沿岸和澳大利

亚北部沿岸，在我国主要分布于浙闽沿海［１－２］。

浙江乐清湾位于浙江南部瓯江入海口北侧、北纬

２７°５９′～２８°３３′、东经１２０°５７′～１２１°１６′之间，沿
岸有清江、白溪、水涨、灵溪、江下等３０余条江河
流入湾内，东侧为玉环县，西岸为乐清市，湾顶为

温岭市，湾口为洞头岛屿，是一个贝类的天然良

湾，也是彩虹明樱蛤自然资源的集中分布区［３］。

目前已对彩虹明樱蛤的养殖生态学、繁殖生

物学等进行了研究［４－５］，而对彩虹明樱蛤种群遗

传多样性的研究见于对江苏连云港、浙江慈溪、

浙江平湖等３个群体进行过形态、同工酶和 ＩＳＳＲ
的分析，以及对浙江温岭群体进行过初步的

ＲＡＰＤ分析［５－１０］。而对于浙江，尤其是乐清湾的

彩虹明樱蛤群体的遗传多样性，尚缺乏研究。本

研究 将 从 形 态 学 和 ＳＲＡＰ（Ｓｅｑｕｅｎｃｅｂａｓｅｄ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＲＡＰ）标记入手，分析浙
江省乐清湾区域彩虹明樱蛤群体结构，目的是探

讨它的资源特色，为其种群鉴定、资源开发利用

奠定基础。

１　材料与方法

１．１　材料采集
２０１３年５月至７月采集了浙江沿海彩虹明

樱蛤８个群体样本，其中乐清市野生群体３个、养
殖群体１个；其余４个全部为野生群体，分别来自
乐清湾沿岸玉环、温岭群体，以及浙江象山和舟

山大洋山海区，具体采集信息见表 １。台州和温
岭市尽管不属于乐清市，但地理位置上也在乐清

湾海域内，尤其是温岭市，它与乐清市是邻接的。

１．２　形态指标及测量
对８个采样群体，分别用游标卡尺（精确至

０．１ｍｍ）测量。选取彩虹明樱蛤的３４个可量性
状，壳前后缘点不容易确定，我们取４个（Ｃ、Ｏ、Ｐ、
Ｑ）为壳后缘点，３个（Ｄ、Ｒ、Ｔ）为壳前缘点，分别
为壳长（ＣＤ、ＣＲ、ＣＴ）、壳高 ＡＢ、壳顶到壳前缘距
离（ＡＤ、ＡＲ、ＡＴ）、壳顶到壳后缘距离（ＡＣ、ＡＯ、
ＡＰ、ＡＱ、ＯＲ、ＯＤ、ＯＴ、ＰＲ、ＰＴ、ＰＤ、ＱＲ、ＱＤ、ＱＴ、
ＣＲ、ＣＴ）、壳宽 ＳＷ、壳顶到前闭壳肌痕外缘最大
距离ＡＥ、壳顶到后闭壳肌痕外缘最大距离ＡＦ、前
后闭壳肌痕外缘最大距离ＥＦ、前后闭壳肌痕内缘
最小距离ＧＨ、壳顶到外套痕前缘最大距离ＡＩ、壳
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顶到外套痕后缘最大距离ＡＪ；外套痕前后缘最大
距离ＩＪ，壳后缘到壳最低点最大距离（ＯＢ、ＣＢ、
ＰＢ、ＱＢ），壳前缘到壳最低点最大距离（ＢＲ、ＢＴ）。

每个群体测得１７００项，每个群体５０个个体、８个
群体共获得１３６００个数据。测量位点如图１所
示。

表１　彩虹明樱蛤样本采集信息
Ｔａｂ．１　ＳａｍｐｌｉｎｇＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆＭ．ｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓ

编号

Ｎｏ．
采集地点

ｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅ
简称

ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎ
采集时间

ｔｉｍｅ
采集数量／个
ｑｕａｎｔｉｔｙ

规格

ｓｉｚｅ
１ 浙江乐清大荆镇水涨村滩涂 乐清水涨村ＹＱ１ ２０１３．５．１７ ５０ ２４３０颗／ｋｇ
２ 浙江乐清雁荡西门岛长埂滩涂 乐清西门岛ＹＱ２ ２０１３．５．２０ ５０ １２８８颗／ｋｇ
３ 浙江乐清雁荡镇跳头滩涂 乐清跳头ＹＱ３ ２０１３．５．２７ ５０ １３５４颗／ｋｇ
４ 浙江乐清雁荡镇跳头养殖塘 乐清养殖塘ＹＱＹ ２０１３．５．２７ ５０ ７５４９颗／ｋｇ
５ 浙江台州玉环芦浦镇滩涂 玉环ＴＺ ２０１３．５．２２ ５０ ２２４０颗／ｋｇ
６ 浙江温岭市坞根镇滩涂 温岭ＷＬ ２０１３．５．２６ ５０ １５４４颗／ｋｇ
７ 浙江宁波象山东城镇王家村滩涂 宁波ＮＢ ２０１３．７．２５ ５０ １６９６颗／ｋｇ
８ 浙江舟山嵊泗县大洋山岛滩涂 舟山ＺＳ ２０１３．７．２５ ５０ １８７６颗／ｋｇ

图１　彩虹明樱蛤形态学测量部位
Ｆｉｇ．１　ＬａｎｄｍａｒｋｐｏｉｎｔｓｆｏｒｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｏｆＭｏｅｒｅｌｌａｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓ

Ａ．壳顶点；Ｂ．壳底点；Ｃ、Ｏ、Ｐ、Ｑ．壳后缘点；Ｄ、Ｒ、Ｔ．壳前缘点；Ｓ．左壳点；Ｗ．右壳点；Ｅ．前闭壳肌痕外缘点；Ｆ．后闭壳肌痕外缘

点；Ｇ．前闭壳肌痕内缘点；Ｈ．后闭壳肌痕内缘点；Ｉ．外套痕前缘点；Ｊ．外套痕后缘点。

Ａ．Ｓｈｅｌｌｖｅｒｔｅｘ；Ｂ．Ｓｈｅｌｌｂｏｔｔｏｍ；Ｃ、Ｏ、Ｐ、Ｑ．Ｓｈｅｌｌｅｄｇｅｐｏｉｎｔ；Ｄ、Ｒ、Ｔ．Ｓｈｅｌｌｌｅａｄｉｎｇｅｄｇｅ；Ｓ．Ｌｅｆｔｓｈｅｌｌｐｏｉｎｔ；Ｗ．Ｒｉｇｈｔｓｈｅｌｌｐｏｉｎｔ；Ｅ．

Ａｎｔｅｒｉｏｒａｄｄｕｃｔｏｒｓｃａｒｅｄｇｅｐｏｉｎｔ；Ｆ．Ａｆｔｅｒｔｈｅａｄｄｕｃｔｏｒｓｃａｒｅｄｇｅｐｏｉｎｔ；Ｇ．Ａｎｔｅｒｉｏｒａｄｄｕｃｔｏｒｉｎｎｅｒｅｄｇｅｐｏｉｎｔ；Ｈ．Ｐｏｓｔｅｒｉｏｒａｄｄｕｃｔｏｒｓｃａｒ

ｉｎｎｅｒｐｏｉｎｔ；Ｉ．Ｍａｎｔｌｅｓｃａｒ；Ｊ．Ｍａｎｔｌｅｉｎｎｅｒｓｃａｒ．

１．３　ＳＲＡＰ标记
ＳＲＡＰ标记主要针对开放读码框（ＯＲＦｓ）的

序列进行扩增，具有简便、稳定等优点，已广泛应

用于多种作物的遗传多样性研究和图谱构

建［１１－１２］。ＳＲＡＰ引物序列参考 ＬＩ等［１１］，由上海

生工生物工程公司合成，正向８条，反向８条，正
反向随机组合，共有６４对引物详见表２。

表２　ＳＲＡＰ引物序列
Ｔａｂ．２　ＴｈｅｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＳＲＡＰ

序号Ｎｏ． 正向引物序列（５′→３′）ｆｏｒｗａｒｄｓｅｑｕｅｎｃｅ 反向引物序列（５′→３′）ｒｅｖｅｒｓｅｓｅｑｕｅｎｃｅ

１ Ｆ１ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ Ｒ１ＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＴ
２ Ｆ２ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ Ｒ２ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ
３ Ｆ３ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ Ｒ３ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＣ
４ Ｆ４ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ Ｒ４ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ
５ Ｆ５ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ Ｒ５ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＣ
６ Ｆ６ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＡ Ｒ６ＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＣＡ
７ Ｆ７ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＣＣ Ｒ７ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＡ
８ Ｆ８ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＧＣ Ｒ８ＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＴＧ

９０５
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　　从每个群体中随机取出３个，共２４个样本进
行预实验。ＰＣＲ产物经２％琼脂糖检测具有清晰
条带的再用８％非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳，快
速银染后拍照记录。选取其中 ６对扩增条带清
晰、稳定的引物组合（Ｆ１／Ｒ３，Ｆ１／Ｒ６，Ｆ２／Ｒ２，Ｆ２／
Ｒ６，Ｆ３／Ｒ６，Ｆ３／Ｒ８），对每个群体２０个个体（８个
群体共１６０个个体）进行群体遗传多样性分析，
银染显色后的图谱统计，每一条带视为一个位

点，有带记为１，无带记为０，转换成数字矩阵再进
行分析。

１．４　数据处理
采用ＳＰＳＳ１９．０［１３］统计软件进行聚类分析、

主成分分析等多元分析，对８个群体进行形态差
异分析；采用ＤｎａＳＰ５．０软件计算序列中多态位
点（Ｓ）、单倍型多样性（ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｈ）和
核苷酸多样性（ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，π）、遗传多样
性水平；用ＰｏｐＧｅｎｅ３２（Ｖｅｒｓｉｏｎ１．３１）分析遗传距
离、遗传分化指数和 ＡＭＯＶＡ等［１４－１５］；根据

Ｎｅｉ［１６］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。基因座位多态率是根据

ＬＹＮＣＨ和ＭＩＬＬＩＧＡＮ［１４］的泰勒展开式估计的。

２　结果

２．１　形态学参数分析
２．１．１　聚类分析

为消除彩虹明樱蛤规格大小对参数值的影

响，先将所有参数分别除以壳长予以校正，得到

３３个比例性状，再分别求出各组样本每个参数校
正值的平均值，用平均校正值进行聚类分析。聚

类分析采用层次聚类分析中的Ｑ型聚类，其中遗
传距离的计算采用欧式距离的最短系统聚类法。

聚类结果显示（图２），舟山大洋山（ＺＳ）为单独一
支，其余７个群体聚为另一大支。在７个群体的
聚类支上有２小支：一支为宁波王家村（ＮＢ）和乐
清养殖塘（ＹＱＹ）聚为一支；另一支为乐清湾的５
个群体，包括台州芦蒲镇（ＴＺ）和温岭坞根镇
（ＷＬ）群体。

图２　８个彩虹明樱蛤群体平均联接的谱系图
Ｆｉｇ．２　Ａｖｅｒａｇｅｌｉｎｋａｇｅｏｆｅｉｇｈｔ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＭ．ｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓ

２．１．２　主成分分析
主成分分析结果见表３，总方差贡献率表示

性状对这个群体的影响力，总方差越大则表明对

这个群体的影响就越大。前 ５个主成分的总方
差的贡献率累计达到９７．３％，前１、２个主成分的
贡献率分别为５１．４％、１９．０％。主成分１、２中负
荷绝对值超过０．９的分别为ＡＰ、ＡＯ、ＡＱ等１０项
性状。

表３　８群体彩虹明樱蛤３４个性状的５个主成分贡献率
Ｔａｂ．３　Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｏｒｙｒａｔｉｏｓａｎｄｅｉｇｅｎｖｅｃｔｏｒｌｏａｄｉｎｇｏｆｆｉｖｅｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓｆｏｒ

ｔｈｉｒｔｙｆｏｕｒｃｈａｒａｃｔｅｒｓｏｆｅｉｇｈｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＭ．ｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓ

参数

ｐａｒａｍｅｔｅｒ ＡＢ ＡＣ ＡＤ ＡＰ ＡＯ ＡＱ ＡＲ ＡＴ ＰＲ ＰＤ ＰＴ ＰＢ ＯＲ ＯＤ ０Ｔ ＯＢ ＣＲ

主成分１ ０．８２５ ０．０３６ ０．７１９ ０．９４０ ０．９０１ ０．９０１ ０．８４５ ０．８５９ ０．９６８ ０．９６１ ０．９６１ －０．２６６ ０．９６０ ０．８６４ ０．８０６ －０．０６４ ０．９３２
主成分２ ０．３４３ －０．３２１ ０．１１８ ０．２５８ ０．２２０ ０．２２０ －０．４２３－０．４０４ ０．０３６ －０．１４２ ０．２４５ ０．０００ ０．０６６ ０．３４４ ０．４５７ －０．１２８ ０．０２０
主成分３ ０．２７４ －０．１３１ ０．３８８ ０．０１２ ０．２６３ ０．２６３ ０．０４９ －０．１２４－０．１６６－０．２１６－０．０９９ ０．９２０ －０．０８０－０．１４８ ０．２０４ ０．９４３ －０．１２９
主成分４ ０．２０４ ０．１４９ ０．４２３ －０．１００－０．１４９－０．１４９ ０．２１８ －０．１５７－０．１０２ ０．０４５ ０．０６４ －０．０２５ ０．０７３ ０．０１６ ０．０２３ －０．０４６ ０．１７４
主成分５ ０．２８５ ０．９１２ －０．１７８ ０．１１８ ０．１９４ ０．１９４ ０．０１７ ０．０２８ ０．１１３ ０．０５９ －０．０１８－０．１４７－０．０９５ ０．０９４ ０．２２６ －０．２４０ －０．２４９
参数

ｐａｒａｍｅｔｅｒ ＣＴ ＣＢ ＱＲ ＱＤ ＱＴ ＱＢ ＢＲ ＢＤ ＢＴ ＳＷ ＡＥ ＡＦ ＥＦ ＧＨ ＡＪ ＩＪ 贡献率

主成分１ ０．８３５ ０．０１１ ０．５８６ ０．１００ ０．３１７ ０．１６２ ０．７１２ －０．０６８ ０．１２２ －０．１１５ ０．８４６ ０．７８３ ０．６６３ ０．６７０ －０．２２８－０．０６４５１．４％
主成分２ ０．４０７ ０．２９５ ０．５７８ ０．９０３ ０．８４８ ０．７７０ ０．６６３ ０．９４２ ０．８８５ ０．０７９ －０．０５８ ０．３３８ －０．０２９ ０．３１４ －０．０３０－０．１０１１９．０％
主成分３ ０．１８６ ０．９１９ ０．１９１ ０．０８３ ０．３５９ ０．２７９ －０．０５３－０．０１６－０．２２９ ０．０９０ ０．００８ ０．３３２ ０．０１４ ０．４７６ －０．８７５－０．８６６１３．５％
主成分４ －０．１６９－０．２５３ ０．１６０ ０．３７０ ０．１９９ ０．４５０ －０．１１０－０．２６１－０．１６９ ０．９３９ ０．４２２ ０．３７６ ０．３３５ ０．４１１ －０．３７６－０．３２５ ７．９％
主成分５ －０．０５９ ０．０５２ ０．４５３ ０．０６６ －０．０２３－０．１５６ ０．０５３ －０．０８２－０．３２２ ０．２５６ ０．２７２ －０．０８３ ０．６２１ ０．２２８ －０．１５５－０．１５９ ４．５％
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２．１．３　判别分析
为了从量化水平上更准确地判别彩虹明樱

蛤群体归属，并反映群体间的变异程度，应用３３
项比例性状对８个群体进行了判别分析，结果见
表４。８个群体判别准确率在４６％ ～９８％之间，
综合判别率为７５．５％。去除乐清雁荡镇跳头养

殖塘群体（ＹＱＹ）外，其余群体的判别准确率均低
于８５％，乐清跳头（ＹＱ３）２４％的个体被误判到温
岭（ＷＬ）群体中；尤其是台州玉环群体（ＴＺ）只有
４６％，这也说明浙江沿海彩虹明樱蛤野生群体之
间形态相似性极高，区分困难。

表４　８个彩虹明樱蛤群体判别结果
Ｔａｂ．４　ＴｈｅｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙｏｆｅｉｇｈｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＭ．ｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓ

种群

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
样本数据

ｎｕｍｂｅｒ

判别准确率／％
ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｏｎ
ａｃｃｕｒａｃｙ

预测分类

ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ＹＱ１ ＹＱ２ ＹＱ３ ＹＱＹ ＴＺ ＷＬ ＮＢ ＺＳ

ＹＱ１ ５０ ６８ ３４ ３ ０ １ ５ ４ ０ ３
ＹＱ２ ５０ ８４ ３ ４２ ０ ０ ２ １ ０ ２
ＹＱ３ ５０ ７４ ０ １ ３７ ０ ０ １２ ０ ０
ＹＱＹ ５０ ９８ ０ ０ ０ ４９ １ ０ ０ ０
ＴＺ ５０ ４６ ７ ０ ０ ８ ２３ ７ ５ ０
ＷＬ ５０ ７４ ２ ０ ６ ０ ３ ３７ １ １
ＮＢ ５０ ８４ ３ ０ ０ ０ ３ ２ ４２ ０
ＺＳ ５０ ７６ ６ ５ ０ ０ １ ０ ０ ３８

总计 ｔｏｔａｌ ４００ ７５．５ ４００

２．２　ＳＲＡＰ分析
２．２．１　遗传多样性分析

以４６对引物组合在８个群体、每个群体３个
样本进行预分析，其中３４对引物组合能扩增出
稳定、清晰的条带，１２对引物组合无扩增产物。
选取６对扩增条带清晰、并且条带数量较多的引
物组合（分别为 Ｆ１／Ｒ６，Ｆ１／Ｒ８，Ｆ２／Ｒ２，Ｆ２／Ｒ６，

Ｆ４／Ｒ６，Ｆ３／Ｒ６）在８个群共１６０个个体中进行扩
增，各群体的遗传多样性分析见表５。乐清湾养
殖群体（ＹＱＹ）和温岭群体（ＷＬ）多态位点均为
６８个为最多，但平均杂合度及 Ｓｈａｎｎｏｎ指数等乐
清湾养殖群体（ＹＱＹ）是最高的；宁波群体（ＮＢ）
多态位点、平均杂合度及 Ｓｈａｎｎｏｎ指数等在８个
群体中都是最低的。

表５　彩虹明樱蛤８个群体的ＳＲＡＰ遗传多样性
Ｔａｂ．５　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｅｉｇｈｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＭ．ｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓｂａｓｅｄｏｎＳＲＡＰ

群体

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

样本数

ｓａｍｐｌｅ
ｓｉｚｅ

平均杂合度

ａｖｅｒａｇｅ
Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

多态位点数

ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｌｏｃｉ

多态位点百分比

ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｌｏｃｉ

Ｓｈａｎｎｏｎ指数
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓｉｎｄｅｘ

Ｎｅｉ指数
Ｎｅｉ’ｓｉｎｄｅｘ

ＹＱ１ ２０ ０．２３５１ ６４ ６４％ ０．３５５１±０．２９６９ ０．２４１９±０．２０９４
ＹＱ２ ２０ ０．２３５２ ６４ ６４％ ０．３４７３±０．２９２９ ０．２３５２±０．２０５９
ＹＱ３ ２０ ０．２２８２ ６３ ６３％ ０．３３７６±０．２９３２ ０．２２８２±０．２０６０
ＹＱＹ ２０ ０．２７２６ ６８ ６８％ ０．３９４６±０．３０２３ ０．２７２６±０．２１７４
ＴＺ ２０ ０．２２８６ ６２ ６２％ ０．３３７７±０．２９４０ ０．２２８６±０．２０６４
ＷＬ ２０ ０．２５９３ ６８ ６８％ ０．３８０９±０．２９００ ０．２５９３±０．２０５３
ＮＢ ２０ ０．１９５１ ４８ ４８％ ０．２８２１±０．３１２５ ０．１９５１±０．２２１１
ＺＳ ２０ ０．２１３４ ５０ ５０％ ０．３０６４±０．３１９０ ０．２１３４±０．２２６８

均值（ｍｅａｎ） ２０ ０．２３３４ ６０．８８ ６０．８８％ ０．４７２４±０．１９５８ ０．３１１７±０．１４８９

　　进一步分析了各群体间的遗传分化程度（表
６）。１１个群体之间的基因流 Ｎｍ＝１．５１６９，遗传
分化系数Ｇｓｔ＝０．２４７９。两两群体之间的遗传距
离在０．０１１１～０．２３３８之间；乐清湾包括台州

（ＴＺ）和温岭（ＷＬ）５个野生群体之间遗传距离较
小，而与宁波（ＮＢ）、舟山（ＺＳ）以及乐清湾养殖群
体（ＹＱＹ）之间的遗传距离较大；乐清湾养殖群体
（ＹＱＹ）与宁波（ＮＢ）和舟山（ＺＳ）之间遗传距离更
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小些。

表６　彩虹明樱蛤８个群体遗传距离（对角线下方）及遗传相似度（对角线上方）
Ｔａｂ．６　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓ（ｕｐｐｅｒ）ａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ（ｌｏｗｅｒ）ｂｅｔｗｅｅｎｅｉｇｈｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

ＹＱ１ ＹＱ２ ＹＱ３ ＹＱＹ ＴＺ ＷＬ ＮＢ ＺＳ

ＹＱ１ １０．９８０１ ０．９６０９ ０．８３１３ ０．９７６０ ０．９８９０ ０．８２４０ ０．８２５５
ＹＱ２ ０．０２０１ ０．９６６０ ０．８１３５ ０．９６６８ ０．９７８３ ０．８０１８ ０．８１４４
ＹＱ３ ０．０３９９ ０．０３４６ ０．８０６４ ０．９５４２ ０．９６４４ ０．７９１６ ０．８１９５
ＹＱＹ ０．１８４８ ０．２０６４ ０．２１５１ ０．８２０１ ０．８３１７ ０．９６０７ ０．９６１５
ＴＺ ０．０２４３ ０．０３３８ ０．０４６９ ０．１９８３ ０．９７０４ ０．８０５３ ０．８２４３
ＷＬ ０．０１１１ ０．０２１９ ０．０３６２ ０．１８４２ ０．０３００ ０．８２５４ ０．８３２９
ＮＢ ０．１９３６ ０．２２０９ ０．２３３８ ０．０４０１ ０．２１６５ ０．１９１８ ０．８９２９
ＺＳ ０．１９１８ ０．２０５３ ０．１９９０ ０．０３９３ ０．１９３２ ０．１８２８ ０．１１３３

注：遗传距离（下方）和遗传相似度（上方）。

Ｎｏｔｅ：ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（ｄｏｗｎ）ａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ（ｕｐ）．

２．２．２　聚类分析
对８个群体进行聚类分析，结果显示（图３）

乐清湾５个野生群体聚集一起，乐清养殖塘群体
（ＹＱＹ）与舟山（ＺＳ）、宁波群体（ＮＢ）聚集一起。

图３　彩虹明樱蛤８个群体基于
ＳＲＡＰ的遗传距离ＮＪ树

Ｆｉｇ．３　ＮＪｔｒｅｅａｍｏｎｇｅｉｇｈｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆ
Ｍ．ｉｒｉｄｅｓｃｅｎｓｂａｓｅｄｏｎＳＡＲＰ

３　讨论

形态学参数和性状对种群进行判别较为直

观而且经济，已在各种水生生物如鱼、虾、贝等中

广泛应用，且起到了很好的判别效果［１７－１９］，李晓

英等［７］也曾利用该方法对杭州湾和海州湾彩虹

明樱蛤３个群体进行了判别，判别结果认为地理
距离更近的群体，形态上就更为相似，这个结论

与本文研究结果基本一致。浙江沿海 ８个彩虹
明樱蛤群体，尽管具有较高的形态相似性，导致

判别准确率下降，但乐清湾５个野生群体形态更
为相似，聚为一支；而宁波和乐清湾养殖群体具

有较高的形态相似性。

ＳＲＡＰ分析结果显示，乐清湾地区彩虹明樱
蛤野生群体遗传多样性普遍较高，这与董志国

等［９］的研究结果一致，高于宁波和舟山地区的；

但乐清湾地区彩虹明樱蛤群体间的遗传距离小，

小于乐清湾以外的舟山和宁波群体。乐清湾养

殖群体和温岭群体多态位点最多，均为６８个，平
均杂合度及Ｓｈａｎｎｏｎ指数等在乐清湾养殖群体中
是最高的，而宁波群体多态位点、平均杂合度及

Ｓｈａｎｎｏｎ指数等在８个群体中都是最低的。结合
遗传距离聚类树进行分析，发现乐清湾养殖群体

与舟山和宁波群体具有更小的遗传距离和更近

的亲缘关系，但舟山和宁波群体间遗传距离却比

较大，这可能是由于乐清湾养殖群体与这两个地

区的彩虹明樱蛤之间存在混杂或引种的问题。

形态学和 ＳＲＡＰ标记的研究结果都显示，乐
清湾内野生群体之间具有更高的相似性和更近

的遗传关系，群体遗传多样性较高，推测湾内目

前的种质情况良好，但养殖群体在形态和遗传上

与湾外群体的相似性，暗示乐清湾彩虹明樱蛤可

能存在异地引苗的现象，这对当地彩虹明樱蛤群

体的遗传结构可能造成影响，可能会打破原有的

遗传结构，也可能会影响到当地原有的资源特

色，因此要加强彩虹明樱蛤种质资源保护和管

理。
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