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基于线粒体 COI 基因的毛蚶群体遗传多样性 
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摘要: 采用 PCR 技术, 扩增了大连、乳山、烟台、舟山 4 个毛蚶(Scapharca subcrenata)地理群体共 38

个个体的线粒体 COI 基因部分序列, 并分析了 4 个毛蚶群体的遗传多样性和系统发育关系。研究结果

显示: 38 个毛蚶 COI 部分序列经处理得到长度均为 625bp 的基因片段, 共分为 30 种单倍型; 基于 COI 

部分序列的分析结果, 毛蚶 4 个地理群体总的变异位点为 301 个, 多样性指数 Pi 为 0.15048, 平均核苷

酸差异数为 92.242, 单倍型多样性指数 S 为 241。聚类分析显示毛蚶大连群体、乳山群体和烟台群体

具有高度的遗传多样性, 3 个群体交叉聚在一起, 没有明显的群体分化; 舟山群体单独聚为一支, 与其

他 3 个群体分化明显。研究表明, 线粒体 COI 基因不能单独做为毛蚶大连、乳山和烟台群体的遗传标

记, 但可以作为毛蚶舟山群体的有效群体遗传标记, 为线粒体 COI 基因在群体遗传学的应用提供了基

础资料。  
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毛蚶(Scapharca subcrenata), 俗称瓦楞子或毛蛤, 

属软体动物门(Mollusca), 双壳纲(Bivalvia), 翼形亚

纲 (Pteriomorphia), 蚶目 (Arcoida), 蚶科 (Arcidae), 

毛蚶属(Scapharca), 广泛分布于中国、朝鲜和日本沿

海[1], 在中国的渤海、黄海、东海、南海均有大量分

布, 是中国北方重要经济贝类之一。毛蚶普遍生活在

低潮线以下 , 至水深几十米的海域 , 喜欢栖息于软

泥质底或泥沙质底[2-3]。20世纪 60~70年代, 毛蚶资

源丰富, 曾为主要的捕捞对象之一。但由于捕捞强度

过大, 毛蚶资源遭到了严重的破坏, 资源衰退。近年

来, 毛蚶的增养殖工作以及各方面的研究已经引起

人们的重视[4]。迄今人们对于毛蚶的研究, 主要集中

在亲贝的促熟、苗种的培育和养成技术, 以及生理生

化、生态习性、饵料需求等方面[4-7], 分子遗传多样

性方面未见报道。 

群体遗传多样性水平与生物的生长速度、抗病能

力和物种的进化速度有重要的关系。近年来, 线粒体基

因组的研究在一定程度上促进了群体遗传学的发展, 

并且实现了从分子水平上对自然群体的保护[8]。线粒

体中的 COI基因, 即线粒体细胞色素 C 氧化酶亚基

Ⅰ, 作为一种分子标记, 具有多种优势: (1)COI基因

在物种进化中属于中度变异, 其进化速率一般大于

ITS-1 的进化速率, 能够从 DNA 分子水平上成功的

区分物种。(2)COI基因的引物通用性比较强, 可操作

性强。(3)COI 基因密码子的第 3 个位点存在更多的

碱基置换, 并且长度约为 650bp, 能够表现出足够物

种的的差异和变化, 同时也刚好适宜进行扩增和后

期检测。 

在海洋贝类中, 线粒体 COI 基因也广泛用于分

析群体的遗传多样性, 如对文蛤 [9], 光滑河蓝蛤 [10], 

泥蚶[11], 缢蛏[12]等研究表明, COI基因可以用于分析

物种的群体内和群体间的遗传距离, 分析个体差异, 

从而推断群体的遗传分化水平及基因交流的可能

性。本实验通过测定毛蚶群体的线粒体的 COI 基因

部分序列, 进行遗传分析, 构建系统进化树, 旨在分

析毛蚶遗传多样性水平和不同地理群体的系统进化

关系, 并推测线粒体 COI 基因能否作为区分毛蚶不

同群体的有效分子标记, 同时为毛蚶的资源保护及
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群体遗传学研究提供基础资料。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

本研究所用的 4 个毛蚶地理群体样品分别取自

辽宁大连旅顺(2013 年 6 月 1 日), 山东乳山白沙滩

(2013 年 4 月 2 日), 山东烟台芝罘岛(2013 年 4 月 1

日), 浙江舟山普陀(2013年 4 月 18 日)近海, 样品是

活体加冰运输 , 迅速解剖 , 取出闭壳肌部分 , 置于

–80℃超低温冰箱保存。 

1.2  基因组 DNA 提取和 PCR 扩增 

每个群体随机选取 9~10 个样品, 采用常规的酚

氯仿法提取基因组 DNA[13], 最终得到的 DNA 模板

稀释至 100ng/μL。使用 COI通用引物(F: GGT CAA 

CAA ATC ATA AAG ATA TTG G; R: TAA ACT 
TCA GGG TGA CCA AAA AAT CA[14])进行毛蚶 4

个群体 COI 基因片段的扩增。PCR 采用 Easy Taq 

DNA 聚合酶进行扩增 , PCR 反应在 Eppendorf PCR

仪上进行。反应体系为 30μL, 包括 3μL PCR 缓冲

液(Mg2+plus), 4μL 高纯度的脱氧核糖核苷三磷酸

(2.5 mmol/L), 10μmol/L 的正反方向引物各 2μL, 

1μL Taq 酶 (5 U/μL), 2μL DNA 模板 (80 ng/μL), 

16μL 灭菌水。PCR 反应程序为 : 94℃预变性 5min; 

(94℃ : 20s, 52℃ : 50s, 72℃ : 1min; )30 个循环 , 最

后 72℃延伸 10 min。所得 PCR 产物用 1%琼脂糖

凝胶电泳检测后利用美国 UVP 凝胶成像系统进行

观察拍照。  

1.3  测序和数据处理 

将琼脂糖凝胶电泳检测结果中条带较单一的

PCR 扩增产物样品送于北京华大基因生物有限公司

进行 PCR 产物纯化测序。所得的结果进行 NCBI 

BLAST 比对验证同源性, 保证测序结果的可靠性。

利用 DnaSP 5 软件[15]分析毛蚶群体单倍型数(Number 

of Haplotype, H)、平均核苷酸差异(Average number of 

nucleotide difference, K)及核苷酸多样性指数(Nucleotide 

diversity, Pi)等遗传多样性参数, 运用 MEGA 5.0 软

件[16]对序列的碱基组成(Nucleotide composition)、多

态位点(Number of polymorphic sites, S)、变异位点

(Variable sites)进行分析, 采用 NJ(Neighbor-joining)

法构建毛蚶 4个地理群体的系统发育树, Bootstrap置

信值设为 1000。  

2  结果与分析 

2.1  序列的碱基组成 

测序后获得的 COI 基因片段长度不一, 经序列

对准去除序列两端部分碱基后, 得到 38 条长度均为

625 bp的 COI基因片段。4个群体毛蚶 COI基因部

分片段的碱基组成(表 1), A+T含量普遍高于 G+C含

量, 这与 Medina等的研究一致[17]。大连、乳山、烟

台 3 个群体 COI 序列碱基组成相差不大, 而舟山群

体尽管在 A+T 含量上与其他 3 个群体相近, 但其碱

基 A 的含量比其他 3 个群体低 19.9%, T 的含量高

16.7%。说明舟山群体在遗传系统分化上可能占有较

为特殊的地位。 

 
表 1  毛蚶不同群体 COI 基因部分序列的碱基组成 
Tab. 1  Base compositions of COI gene partial sequences of four populations of S. subcrenata  

碱基(%) 大连 DL 乳山 RS 烟台 YT 舟山 ZS 均值 

A 28.83 27.52 27.69 22.43 26.62 

G 19.74 20.16 19.55 21.27 20.18 

T 33.69 35.12 34.71 40.25 35.94 

C 17.73 17.20 18.05 16.05 17.26 

A+T 62.53 62.64 62.40 62.68 62.56 
 

2.2  遗传多样性分析 

毛蚶群体 COI 基因片段遗传多样性指数(表 2), 

大连、乳山和烟台群体序列之间差异不大, 多态位点

分别占总数的 28.8%, 35.0%和 28.0%, 多样性丰富。

乳山群体的平均核苷酸差异指数最高, 为 106.58。舟

山群体 9 个个体的 COI 基因部分序列中仅有 2 个多

态位点, 群体特征明显, 群体遗传分化很小, 平均核

苷酸差异指数最低, 仅为 0.44。 

由于大连群体中 DL1 和烟台群体中 YT7 单倍型

是相同的, 因此本文研究的 38 个毛蚶个体中共存在

30个单倍型, GenBank序列号为KP253046-KP253075, 

对应的个体依次为 DL(2、3、4、6、7、8), RS(6、5、

8、10), YT(5、8、9、10), ZS(2、1、5、6), YT(1、2、

3、4), RS(3、4、1、2), DL(5、9), RS(9、7)。30个
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单倍型的核苷酸多态位点见表 3。 

2.3  遗传距离   

根据 4 种毛蚶群体 COI 基因部分序列计算的群

体内和群体间的遗传距离如表 4 所示。乳山群体内 

遗传距离最大, 为 0.21, 舟山群体内遗传距离最小, 

为 0.0011。群体间遗传分析表明, 毛蚶舟山群体和大

连群体间的遗传距离最大, 为 0.26, 烟台群体和大

连群体之间遗传距离最小, 为 0.15。 

 
表 2  毛蚶不同群体 COI 基因片段的遗传多样性指数 
Tab. 2  The genetic diversity parameters of COI gene partial sequences in different populations of S. subcrenata 

群体 样本数目 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

DL 9 9 1.00 180 71.78 0.11 

RS 10 10 1.00 219 106.58 0.17 

YT 10 9 0.98 175 87.42 0.17 

ZS 9 3 0.42 2 0.44 0.00071 

 

2.4  分子系统进化树的构建 

根据 4 种毛蚶群体 COI 基因部分序列建立的系

统进化树(图 1)。可以看出, 舟山群体首先单独聚在

一起, 乳山群体、烟台群体和大连群体则相互交叉聚

合在一起, 没有明显的先聚在一起的情况。 

3  讨论 

3.1  毛蚶 4 个群体的遗传多样性 

本实验中毛蚶群体的多态位点较多 , 核苷酸

多样性指数较高 , 可能的原因分以下两种 : (1)选取

样品的时候要先调查其来源 , 距离较近的物种可

能受到外来物种的污染或人为因素的干扰 , 如群

体中的个体经过捕捞作业和商户之间的转手买卖

可能群体之间的交叉所致。 (2)烟台和乳山地理位

置较近 , 在遗传分化上不明显 , 两群体和大连群

体均与黄海相邻 , 地理群体之间可能存在一定的

基因交流。  

李旭光等[18]对毛蚶江苏海州湾群体、浙江象山

港群体和辽宁辽东湾群体的同工酶遗传多样性进行

了研究, 发现毛蚶群体具有较为丰富的遗传多样性, 

这与本文的研究结果相一致。毛蚶大连、烟台和乳

山群体均具有较高的遗传变异水平, 这说明毛蚶对

环境的适应能力很强, 也是毛蚶能够在中国沿海地

区广泛分布的原因之一[19]。王晓梅等[20]对毛蚶 3 个

群体核糖体 ITS区进行了 RFLP分析, 发现遗传多样

性最低的为宁波样本, 而宁波群体和舟山群体距离

很近 , 存在一定的基因流 , 从而与本实验中舟山群

体遗传多样性的研究结果一致。 

王晓梅等[20]发现毛蚶 ITS 区限制性片段长度多

态性很低, ITS 区 564 bp 的序列中多态位点仅为

3.37%, 与本研究中高多态性的结果不一致, 原因是

在线粒体基因组中, 不同基因的进化速率并不相同, 

而 COI 基因的进化速率一般大于 ITS-1 的进化速率, 

因此所得出的结论并不矛盾。 

3.2  群体间的遗传进化关系 

陈蓉 [1]等采用形态性状多变量分析方法 , 对中

国 5 个野生毛蚶群体进行了分析, 发现在形态学方

面 , 毛蚶天津塘沽和山东青岛群体最为接近 , 广西

北海群体与其他群体差异最大。形态最为一致说明

具有较近的进化关系, 与本研究结果中山东青岛与

辽宁大连群体遗传关系相近的结果基本一致。  

王晓梅等[20]构建的 NJ 系统发育树中显示毛蚶

大连群体和塘沽群体没有明显的群体分化, 宁波群

体单独聚为一支。李旭光等人[18]的聚类分析中, 江

苏海州湾群体首先与宁波象山港群体相聚, 后与辽

东湾群体聚类。系统发育关系均表明环渤海湾的群

体遗传距离较近, 和东海海岸附近的群体遗传关系

较远。 

3.3  COI 基因作为群体之间遗传进化关系

标记的讨论 

本研究分析表明, 线粒体 COI 基因的进化速度

相对适中 , 不仅对相近的物种进行识别鉴定 , 也可

以对具有地理隔离的群体进行分类鉴定。 

4  结论 

基于 COI 基因片段的研究结果表明, 中国北部

的毛蚶群体如烟台、大连、乳山群体具有较高的遗

传多样性, 群体内差异大, 群体间差异不大。而舟山

群体遗传多样性较低 , 群体内遗传差异很小 , 与北

方群体具有较大的遗传距离。 



 

4 海洋科学  / 2016年  / 第 40卷  / 第 1期 

表 3  毛蚶 4 个地理群体 30 个单倍型的核苷酸多态位点 
Tab. 3  Nucleotide polymorphism in four geographical populations of 30 haplotypes of S. subcrenata 

H1 CGGGATTTTGGTCAGCATTGA TAGGGATTTGTTTAAGGTTTC ATATTCGTGTTAATTTAGCGC AGCCGGCAGGTCTTTATGTAG AAGTTAGTCAGCTGTATAATG

H2 ..................... ..................... ..................... ..................... .....................

H3 ..................... ..................... ..................... ..................... .....................

H4 ..................... ..................... ..................... ..................... .....................

H5 ..................... ..................... ..................... ..................... .....................

H6 ..................... ..................... .................C... ..................... .....................

H7 -C................... ..................... ..................... ..................... .....................

H8 -C................... ..................... ..................... ..................... .....................

H9 -C................... ..................... ..................... ..................... .....................

H10 -C................... ..................... ..................... ..................... .....................

H11 --C.G................ ..................... ..................... ..................... .....................

H12 --C.G................ ..................... ..................... ..................... .....................

H13 --C.G................ ..................... ..................... ..................... .....................

H14 --C.G................ ..................... ..................... ..................... .....................

H15 ------------.G..TC.TG .T..TG.G...........C. .C..C...C.C..CC.T..C. ....C.GT...A.....AGG. ..A.GG....A..T.......

H16 ------------.G..TC.TG .T..TG.G...........C. .C..C...C.C..CC.T..C. ....C.GT...A.....AGG. ..A.GG....A..T.......

H17 ------------.G..TC.TG .T..TG.G...........C. .C..C...C.C..CC.T..C. ....C.GT...A.....AGG. ..A.GG....A..T.......

H18 ------------.G..TC.TG .T..TG.G...........C. .C..C...C.C..CC.T..C. ....C.GT...A.....AGG. ..A.GG....A..T.......

H19 --C.G........G..TC.CG .T..TG.G............. .C......C.C..CC.T..C. ....C.GT...A.....AGG. ..A.AG....A..T.......

H20 --C.G........G..TC.CG .T..TG.G............. .C......C.C..CC.T..C. ....C.GT...A.....AGG. ..A.AG....A..T.......

H21 --C.G........G..TC.TG .T..TG.G............. .C......C.C..CC.T..C. ....C.GT...A.....AGG. ..A.AG....A..T.......

H22 --C.G........G..TC.CG .T..TG.G............. .C......C.C..CC.T..C. ....C.GT...A.....AGG. ..A.AG....A..T.......

H23 -C..G........G..TC.TG .T..TG.G............. .C......C.C..CC.T..C. ....C.GT...A.....AGG. ..A.AG....A..T.......

H24 -C..G........G..TC.TG .T..TG.G............. .C......T.C..CC.T..C. ....C.GT...A.....AGG. ..A.AG....A..T.......

H25 -C..............T..T. ..................... .C...........C..T.... ......GT...A......G.. ..........A..T.......

H26 -C..G........G..TC.TG .T..TG.G............. .C......C.C..CC.T..C. ....C.GT...A.....AGG. ..A.AG....A..T.......

H27 .T..G........G..TC.TG .T..TG.G............. .C......C.C..CC.T..C. ....C.GT...A.....AGG. ..A.AG....A..T.......

H28 .T..G........G..TC.CG .T..TG.G............. .C......C.C..CC.T..C. ....C.GT...A.....AGG. ..A.AG....A..T.......

H29 -C..G......GTG...C.TG .T..TGAG..C.....T.... .C..C...T.G..A..G.GT. .A..C.GG..GA.....AGG. ..A.AG....A..T.....A.

H30 -C..G....T.G.G...C.TG .T..TG.G..G.....T.... .C..C...T.G.....G..T. .A..T.GG...A...T.AGG. ..A.AG....A..T.....A.

TGATTATTACTAGGCATGCAT TTATTATGATTTTTTTTTTCG TTATACCAGTAATAAGGGGGG GGTTGGGTAATTGACTGATTC CAATTATAGTTGGGGGGGGGG

..................... ..................... ..................... .......A............. .....................

..................... ..................... ..................... ....T................ .....................

..................... ..................... ........T............ ....T..A............. .....................

..................... ..................... ...............T..... ....T..A............. .....................

..................... ..................... ...............T..... ....T................ .....................
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表 4  毛蚶 4 个群体内和群体间的遗传距离 
Tab. 4   The genetic distance within and between different 

populations of S. subcrenata 

群体 舟山 ZS 烟台 YT 乳山 RS 大连 DL

舟山 ZS 0.0011    

烟台 YT 0.21 0.18   

乳山 RS 0.20 0.19 0.21  

大连 DL 0.26 0.15 0.18 0.14 

注: 加粗的表示群体内的遗传距离, 其他为群体间的遗传距离。 

 

图 1  基于毛蚶 4个群体 COI部分序列建立的系统发育关系 

Fig. 1  Phylogenetic relationships among four groups of S. 
subcrenata based on COI gene partial sequences 
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Abstract: General PCR technology was used for the amplification of mitochondrial COI gene partial sequences of four 

groups of Scapharca subcrenata (Dalian, Rushan, Yantai, and Zhoushan). A total of 38 sequences from different populations 

were determined and analyzed. The results are as follows: (a) After excluding both sides of the inaccurate sequences, 38 COI 

gene partial sequences of S. subcrenata, 625 bp each, were eventually identified, among which 30 haploid types were de-

tected. (b) Based on partial COI gene sequence analysis of the four groups of S. subcrenata, the total variation loci, haploid 

type diversity index S, nucleotide diversity index Pi, and average nucleotide difference index were 301, 241, 0.15048, and 

92.242, respectively. (c) Cluster analysis showed that ark shells from three groups, Rushan, Dalian, and Yantai, had a high 

degree of genetic diversity, and they clustered across, without the obvious characteristics of the groups. However, ark shells 

from the Zhoushan group gathered themselves together, apart from the other three groups obviously. The genetic diversity 

index of Zhoushan group was much lower than that of other groups. (d) Mitochondrial COI gene could not separate the ark 

shells from Rushan, Dalian, and Yantai but can be a marker for Zhoushan populations of S. subcrenata, which provides more 

basic data for the application of mitochondrial COI gene in population genetics. 
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