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西施舌 3个自然群体杂合性的研究
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摘要：采用聚丙烯酰胺凝胶电泳技术，对广西北海、福建漳港和江苏启东 3个西施舌（Coelomactra antiquata

(Spengler)）自然群体杂合性进行了研究。共检测分析了 7个酶，获得 12个位点、25个等位基因。其中 4

个位点是多态的，分别是 Sod-1、Mdh-1、Est-1、Est-3，这些位点分别有 1~7个等位基因。结果表明，福

建漳港群体的 Sod-1和 Est-1位点、广西北海群体的 Sod-1位点符合 Hardy-Weinberg平衡（P>0.05）；江苏

启东群体的多态位点中所有位点、福建漳港群体的 Mdh-1、Est-3 位点、广西北海群体的 Mdh-1、Est-1、

Est-3 位点均非常显著偏离 Hardy-Weinberg 平衡（P<0.01）。另外，除了江苏启东和福建漳港群体的 Est-1

位点表现出杂合子缺失（F>0）外，各群体中每个位点均表现出杂合子过量（F<0）。结合各群体中每个多

态位点的观察杂合度和期望杂合度，认为中国东南沿海西施舌的种质资源状况良好。
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西施舌（Coelomactra antiquata (Spengler)）隶
属 于 软 体 动 物 门 （ Mollusca ）， 瓣 鳃 纲
（Lamillibranchia），异齿亚纲（Heterodonta），帘蛤
目（Veneroida），蛤蜊科（Mactridae），腔蛤蜊属
（Coelomaetra）。中国沿海均有分布，印度半岛、
日本也有分布。西施舌俗称海蚌，个体较大，肉质

细嫩，滋味鲜美，营养丰富，可与海参、鲍鱼媲美，

是一种经济价值较高的名贵海产贝类。西施舌除了

是久负盛名的筵席珍品佳肴外，还具有极高的医疗

保健价值[1]。但由于滥捕和长期只捕不养，近年来，

产量急剧下降，全国年产量不足 50 t，一些海区已
很少见到西施舌的踪迹。目前，关于西施舌的研究

主要集中在西施舌的繁殖生物学[2]、生物学观察[3]

及其人工养殖[4]等方面，在遗传学方面，程汉良等[5]

对西施舌肝胰脏、鳃、后闭壳肌、外套膜和足 5种
组织的 3种同工酶进行了组织特异性分析；孔令锋
等[6]对西施舌闭壳肌、鳃、外套膜、消化腺和足肌

5种组织的 18种同工酶进行了组织特异性分析，并
对其中 11 种同工酶进行了多态性的筛选；姚丽娅
等[7]对西施舌 16S rRNA基因片段进行 PCR扩增并
对分析其核苷酸序列；林昕等[8]检测了西施舌的

ITS-1基因序列片段，并利用 ITS-1序列作为遗传标
记分析了来自 3个不同地区的西施舌的遗传变异情

况；尤仲杰等[9]采用 RAPD技术对 5个西施舌自然
群体的遗传多样性进行了研究。但在中国西施舌分

布区范围内进行西施舌不同群体的等位酶杂合性

研究尚未见报道。根据中国西施舌的分布，作者在

中国东南沿海从低纬度到高纬度依次采集了广西

北海、福建漳港、江苏启东 3个西施舌群体。 

等位酶酶位点的不同等位基因都是等显表达

的，因此等位酶电泳技术能够判别某位点的基因型

是杂合的还是纯合的，为物种种质资源的研究提供

技术支持。该技术已成功应用于牡蛎[10]、扇贝[11]、

贻贝[12]、蛤[13]等海洋贝类中。本研究运用等位酶技

术对西施舌不同群体的杂合子缺乏及过量的状况

进行了研究，并探讨其发生的原因，以期为种质资

源的保护和利用、遗传育种等研究提供基础资料。

 收稿日期：2008-10-20；修回日期：2009-01-05

基金项目: 福建省自然科学基金项目（B0640010）; 福建省高等教育新

世纪优秀人才支持计划项目（闽教科〔2006〕35号）; 福建省高校水产

科学技术与食品安全重点实验室基金项目（2007J202）; 集美大学创新

团队基金项目（2007A001）

作者简介: 王展林(1984-), 男, 福建莆田人, 硕士, 研究方向为水产增

养殖与水产生物技术, E-mail: zhanlinwang@163.com；黎中宝，通信作

者，E-mail: lizhongbao@jmu.edu.cn

http://www.go2pdf.com


Marine Sciences/Vol.33,No.7/2009 71

1 材料与方法
西施舌样品于 2008 年 5 月分别取自江苏启东

自然海区、福建漳港自然海区、广西北海自然海区，

每群体随机采样 30~33个样本，所有样本皆为成贝。
样品采集后活体带回实验室，冰上解剖剪取闭壳

肌、斧足、肝脏和外套膜 4 种组织，−80℃保存。
实验过程中每个样品分别取 0.5 g的肝脏等 4种组
织，加 2~3倍体积的磷酸缓冲液（pH7.4），在冰浴
中研磨。4 ℃离心 10 min（12 000 r/min），取上清
液，加质量分数为 40％的蔗糖溶液，上清液与蔗糖
溶液的比为 2:1，然后滴加 20 ¦ÌL的溴酚蓝，在 4 ℃
下保存备用。

等位酶电泳采用垂直板型不连续聚丙烯酰胺

凝胶（PAGE），点样后于 4 ℃冰箱中进行电泳。浓
缩胶和分离胶质量分数分别为 2.5％和 7.5％，pH
值分别为 8.9和 6.7。浓缩胶保持 100V的电压，分
离胶的电压为 150V。染色方法、酶谱判译、等位
酶的缩写参照黎中宝等[14]的方法。数据处理采用

PopGen32 软件。作者采用的遗传学参数分别为各
位点的观察杂合度（Ho）、各位点的期望杂合度

（He）、杂合子缺乏或过量系数（F）、对 Hardy-Wein-
berg平衡符合度检测的概率值（P）等。

2 结果
通过利用 4 种组织筛选 13 个酶系统，结果显

示肝脏组织的等位酶数量和多态性最为丰富，以肝

脏组织作为最终材料，得到 7个可供分析的等位酶，
分别为：超氧化物岐化酶（SOD，E.C. 1.15.1.1）、
天冬氨酸转氨酶（AAT，E.C. 2.6.1.1）、苹果酸酶
（ME，E.C. 1.1.1.40）、苹果酸脱氢酶（MDH，E.C.
1.1.1.37）、酯酶（EST，E.C. 3.1.1.1）、酸性磷酸酶
（ACP，E.C. 3.1.3.2）、淀粉酶（AMY，E.C. 3.2.1.1），
共获得 12个位点，25个等位基因。其中 4个位点
为多态，即 Sod-1、Mdh-1、Est-1、Est-3（表 1）。
根据 Hardy-Weinberg 平衡标准进行 ¦Ö2检验和

杂合子缺乏或过量系数研究结果显示：江苏启东西

施舌群体的多态位点中所有位点均非常显著偏离

Hardy-Weinberg平衡（P<0.01）；Sod-1、Est-3两个
位点表现出杂合子过量（−1<F<0），Mdh-1 位点表
现为全部杂合（F=−1.000），Est-1 位点表现出杂合
子缺失（F>0）。并总结了各位点的观察杂合度和期
望杂合度（表 1）。
福建漳港西施舌群体的多态位点中 Sod-1、

Est-1 两个位点符合 Hardy-Weinberg 平衡标准
（P>0.05），Mdh-1、Est-3 两个位点非常显著偏离
Hardy-Weinberg平衡（P<0.01）；Sod-1、Est-3两个
位点表现出杂合子过量（−1<F<0），Mdh-1 位点表
现为全部杂合（F= −1.000），Est-1位点表现出杂合
子缺失（F>0）。并总结了各位点的观察杂合度和期
望杂合度（表 1）。
广西北海西施舌群体的多态位点中 Sod-1位点

符合 Hardy-Weinberg平衡标准（P>0.05），Mdh-1、

表 1 3个西施舌群体 Ho、He、F和 P

Tab. 1 Ho，He，F and P of the 3 populations of Coelomactra antiquate（Spengler）

群体 位点 Ho He F P

Sod-1 0.933 3 0.584 7 −0.623 2 0.000 011

Mdh-1 1.000 0 0.508 5 −1.000 0 0.000 000

Est-1 0.466 7 0.720 3 0.341 2 0.000 000

江苏启东

Est-3 0.933 3 0.635 6 −0.493 3 0.000 014

Sod-1 0.666 7 0.518 1 −0.308 6 0.240 415

Mdh-1 1.000 0 0.508 5 −1.000 0 0.000 000

Est-1 0.200 0 0.243 5 0.164 7 0.180 502

福建漳港

Est-3 1.000 0 0.524 9 −0.937 6 0.000 002

Sod-1 0.700 0 0.536 2 −0.327 7 0.466 023

Mdh-1 1.000 0 0.508 5 −1.000 0 0.000 000

Est-1 1.000 0 0.524 9 −0.937 6 0.000 002

广西北海

Est-3 1.000 0 0.540 1 −0.882 8 0.000 002

注:P<0.01为差异极显著, P<0.05为差异显著
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Est-1 、 Est-3 3 个 位 点 均 非 常 显 著 偏 离
Hardy-Weinberg平衡（P<0.01）；Sod-1、Est-1、Est-3
三个位点均表现出杂合子过量（−1<F<0），Mdh-1
位点表现为全部杂合（F= −1.000）。并总结了各位
点的观察杂合度和期望杂合度（表 1）。

3 讨论
¦Ö2检验是一种经典的拟合度检验方法，¦Ö2检验

的概率（P）定量地给出了差异水平，一般认为
P<0.05 差异显著，P<0.01 差异极显著。影响偏离
Hardy-Weinberg平衡的因素是多方面的，不仅受遗
传学规律的控制，而且受外界环境的影响[15]。对根

据 Hardy-Weinberg 平衡标准进行 ¦Ö2检验的概率值
（P）和杂合子缺乏或过量系数的分析结果表明，
福建漳港群体的 Sod-1和 Est-1位点、广西北海群体
的 Sod-1位点符合 Hardy-Weinberg平衡（P>0.05）。
但在一个非随机交配的群体里，观察杂合度（Ho）

不等于期望杂合度（He），实际的等位基因频率就

会偏离 Hardy-Weinberg平衡[15]。江苏启东西施舌群

体的多态位点中所有位点，福建漳港西施舌群体的

多态位点中 Mdh-1、Est-3位点，广西北海西施舌群
体的多态位点中 Mdh-1、Est-1、Est-3位点均非常显
著偏离 Hardy-Weinberg 平衡（P<0.01），这是由于
杂合体缺失或纯合体过量、或稀有纯合体和其他杂

合体、常见/稀有杂合体、最常见基因纯合体的比例
失调所致，进一步说明了该群体的繁殖方式不完全

是随机交配的，或者是自然选择的作用导致基因频

率的变化及基因漂变等，或者是相邻群体的基因经

杂交正在进入所研究的区域，或者是基因成分发生

了变化[16]。孔令锋等[6]对山东即墨的西施舌同工酶

研究中，Sod-1和 Xdh-1位点显著偏离 Hardy-Wein-
berg平衡（P<0.05），在其他贝类中，翡翠贻贝（Perna
viridis L.）[12]的 ¦Â-Est-2、¦Á-Est-5、Me-2、G6pdh-1
位点，文蛤（Meretrix meretrix）[13]的 Idh-1、Alp-2、
Ldh-3、Gdh-2、Sod-2、Me-3位点，企鹅珍珠贝（Pteria
penguin）[17]的 Ldh-1、Ldh-2、Sod-2位点，欧洲牡
蛎（Ostrea edulis）[10]的 Aat-2、Aldh-2、Est-1、Est-2、
Gpi 、 Me-1 、 Pgdh 位 点 均 非 常 显 著 偏 离
Hardy-Weinberg平衡（P<0.01）。
多态位点的固定指数 F 不仅是测量遗传动态

的重要指标，也是测量近交衰退和远交衰退的重要

参数[15]。若杂合体缺乏，纯合体过多，F>0，杂合

体完全缺失（全部为纯合体）时 F=1；反之，F<0
或 F等于−1；若 F等于 0说明符合 Hardy-Weinberg
平衡，该群体是随机交配的；所以，F 值的变动可
在+1～−1之间。杂合体缺失，尤其是杂合体完全缺
失将导致有些基因从基因库中消失，造成群体遗传

多样性的降低，从而降低其适应环境的能力[18]。杂

合子缺失是海洋软体动物中常见的现象[19]，本研究

的 3个西施舌群体中，江苏启东和福建漳港群体的
Est-1 位点表现出杂合子缺失（F>0），而山东即墨
西施舌[6]6个多态位点（Adh、Est-1、Mdh-1、Pgm、
Sod-1 和 Xdh）均表现出杂合子缺失（F>0）。其他
贝类中，文蛤[13]的 Adh-1、Est-5、Sod-2、Me-2、
Me-3 位点，企鹅珍珠贝[17]的 Ldh-1、Ldh-2 位点，
翡翠贻贝[12]的 ¦Á-Est-5、G6pdh-1位点，欧洲牡蛎[10]

的 Aldh-1、Est-1、Est-2、Me-1位点，泥蚶（Tegillarca
granosa Linnaeus）[20]的 Est-4、Est-6、Pgm-1位点
均表现出杂合子缺失（F>0）。关于杂合体缺失的原
因争论很大 [21]，可能与自然选择、群体内交、

Wahlund 效应、亚等位基因和性连锁座位等原因有
关，但至于与哪种或哪几种更相关，还有待于进一

步研究。一般认为某种或某种方式的自然选择是造

成杂合体缺失可能原因之一，Zouros等[21]认为由于

不同基因型产卵时间的差异导致选型交配，从而产

生较多的纯合性；黎中宝等[18]认为群体内交使某些

位点上等位基因纯合加快，并且认为样本来自两个

以上等位基因频率不同的种群（亚种群）能产生杂

合体缺失，产生Wahlund效应；Kijima等[22]通过交

配实验发现皱纹盘鲍（Haliotis discus hannai）的等
位酶位点 Pgm-1和 Pgm-2具有哑等位基因，在进行
遗传学计算时，没有考虑哑等位基因也是导致杂合

体缺失的原因之一。另据报道[23]，环境因子如盐度

与温度也是影响群体杂合度的因素。杂合子在生

长、繁殖能力及抗逆性等方面均比纯合子强，长牡

蛎（Crassostrea gigas）的杂合度与其存活率和生长
速度之间存在明显的相关性[24]。本研究的 3个西施
舌群体当中，除了江苏启东和福建漳港群体的 Est-1
位点表现出杂合子缺失（F>0）外，各群体中每个
位点均表现出杂合子过量（F<0），3个群体的 F值
（−0.443 8，−0.520 4，−0.787 0）明显低于 48种海
洋贝类的平均值(−0.09 9 ) [25]，结合各群体中每个多

态位点的观察杂合度和期望杂合度状况，尤其是

http://www.go2pdf.com


Marine Sciences/Vol.33,No.7/2009 73

Mdh-1位点的 Ho在 3个群体中均为 1，说明中国东
南沿海西施舌的种质资源状况良好。尤仲杰等[9]用

RAPD技术从遗传多样性水平上也认为中国西施舌
种质资源良好，这可能与目前西施舌未能开展大规

模的人工育苗及养殖有关。根据西施舌绝大多数多

态位点表现为杂合子过量的事实，可以通过人工育种

的方法来提高具有杂合度个体在群体中的比例[11]。

虽然目前提高西施舌资源量的方法是将人工育的

苗投放到海区，完全的人工养殖尚未开展，对西施

舌的群体遗传结构的影响并不明显，但也要及时采

取相应的保护措施，防止过度的捕捞使其资源量严

重衰减以及对种质资源和遗传多样性产生不可低

估的影响。
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Abstract: Heterozygosity was investigated using an assay of vertical slab polyacrylamide gel electrophoresis in
three Coelmomactra antiquate stocks from three sites: Beihai (Guangxi Province), Zhanggang (Fujian Province),
Qidong (Jiangsu Province). 7 allozymes were detected, and got 12 allozyme loci, 25 alleles, 4 loci
(Sod-1,Mdh-1,Est-1,Est-3) with 1-7 alleles which are polymorphic. The results showed that the genetypic
distribution observed at Sod-1, Est-1 in Zhanggang stock and Sod-1 in Beihai stock were corresponded with the
Hardy-Wemberg equilibrium (P>0.05). But other loci in the three stocks were significant deviations from
Hardy-Weinberg equilibrium (P<0.01). There was heterozygote deficiency existed in Est-1 in Qidong and
Zhanggang stock (F>0), and heterozygote excess existed in other loci in the three stocks (F<0). The observed
heterozygosity and expected heterozygosity per polymorphic locus per stock indicated that the germplasm
resources of three C. antiquate stocks were good.
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