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提要    采用多变量形态度量学方法, 对大连(DL)、青岛(QD)、厦门(XM)、珠海(ZH)4 个菲律宾蛤
仔群体和湛江(RV)1 个杂色蛤仔群体的形态变异进行了比较研究, 建立了群体形态聚类图和形态判
别函数, 结果较客观地显示了 4 个菲律宾蛤仔群体之间以及与杂色蛤仔群体之间的差异。利用 4 对
引物组合对菲律宾蛤仔青岛群体与杂色蛤仔湛江群体共 48个个体进行了 AFLP分析, 共得到 216个
位点, 其中特有位点 29个, 可作为 2个物种鉴别的分子标记。两种蛤仔都显示了较高的群体遗传多
样性, 菲律宾蛤仔群体内遗传相似度为 0.6051, 杂色蛤仔为 0.6882, 群体间的平均遗传相似度只有
0.2968。群体内香农多样性指数菲律宾蛤仔为 0.2526, 略高于杂色蛤仔的 0.2154。对所有个体聚类分
析, 同种个体可以很好地聚在一起, 没有出现种间的交叉, 表明两种蛤仔具有明显的遗传差异。 
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蛤仔属 (Ruditapes Chiamenti, 1900)是双壳纲
(Bivalvia)、异齿亚纲(Heterodonta)、帘蛤目(Veneroida)、
帘蛤科(Veneridae)贝类(蔡英亚等, 1995)。蛤仔属在中
国只有两个种, 即菲律宾蛤仔 Ruditapes philippina-
rum (Adama et Reeve, 1850)和杂色蛤仔 Ruditapes 
variegata (Sowerby, 1852)。菲律宾蛤仔是我国传统的
养殖贝类, 我国南北沿海都有分布; 而杂色蛤仔是一
种野生种类 , 在我国只分布在福建平潭及其以南地
区(庄启谦, 2001)。两种蛤仔在地理分布上有重叠而
外表又非常相似 , 因此有必要从形态以及分子标记
方面对其群体遗传结构进行分析 , 从而为蛤仔属的
分类、种质保护以及遗传育种等奠定基础。 

形态数量性状在分类方面作为最初的一个重要

的指标, 但用于区分地理种群间的差异报道较少。目
前, 已有在脉红螺(杨建敏等, 2006)、文蛤(林志华等, 
2008)、大菱鲆(马爱军等, 2008)等种类的研究。本文
对我国蛤仔属的两个种类的群体形态数量性状差异

进行了研究, 以期为蛤仔属分类提供参考依据。 

种群遗传多样性是物种赖以生存的基础。长期的

养殖对菲律宾蛤仔的群体遗传多样性产生了怎样的

影响, 两种蛤仔的群体遗传多样性是否有明显差异, 
本文采用 AFLP 技术对此进行了分析。在贝类方面, 
应用 AFLP技术研究不同种间(王志勇等, 2004; 陈省
平等, 2005)及不同地理群体间(潘洁等, 2002; 张雯等, 
2005; Liu et al, 2007; 林志华等, 2008)的遗传多样性
已有报道, 但目前尚未见蛤仔属种间的研究报道。本
文对两种蛤仔的基因组 DNA 进行 AFLP 分析, 以弄
清这两个种的差异和群体遗传结构的特点。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 
四个菲律宾蛤仔地理种群 , 取材地点为：大连

(DL)、青岛(QD)、厦门(XM)、珠海(ZH)。杂色蛤仔
(RV)取自湛江硇洲岛。种群名称及样品采集地等基本
信息见表 1。外地样品空运到青岛, 暂养于中国海洋
大学贝类实验室。 
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表 1  种群名称及样品采集地 
Tab.1  The population’s name of Ruditapes and their origin 

种类 种群缩写 样本数 采集地 
采集时间 

(年.月) 
所属海区 平均壳长(cm)

菲律宾蛤仔 DL 50 辽宁大连 38°78′N, 121°14′E 2003.05 渤海 3.34±0.43 

 QD 50 山东青岛 36°18′N, 120°30′E 2003.05 黄海 3.18±0.32 

 XM 50 福建厦门 24°51′N, 118°21′E 2003.05 东海 3.87±0.27 

 ZH 50 广东珠海 22°13′N, 113°83′E 2003.06 南海 3.11±0.21 

杂色蛤仔 RV 50 广东湛江 20°94′N, 110°63′E 2003.10 南海 3.10±0.19 

 
1.2  形态数据测量 

每群体随机取样 50 个个体, 逐一测定长、宽、
高和体重。用游标卡尺测定长宽高：壳长是贝壳前端

至后端的距离; 壳宽是左右壳间最大的距离; 壳高是
由壳顶至腹缘的距离。 
1.3  DNA提取和 AFLP分析 

青岛群体和湛江群体各随机取样 30 个个体, 活
体解剖取闭壳肌, 用于 AFLP 分析。基因组 DNA 的
提取参照《分子克隆实验指南 第三版(上、下册)》
(Sambrook et al, 2001)。 

采用 E33M58、E35M55、E39M55、E45M58 四
组引物组合 (引物序列见表 2), 对两种蛤仔进行了
AFLP分析, 方法参照 Vos等(1995)。 
1.4  数据分析 
1.4.1  形态数据分析    使用 SPSS 建立各个群体
长、宽、高的多元回归方程, 并做差异显著性检验。 

对形态参数进行两两组合以消除个体大小的影

响, 以此作为标准化数值, 使用 STATISTICA6.0软件 
 

表 2  AFLP 分析所用接头和引物序列 
Tab.2  Adaptor and primer sequences used for AFLP analysis 

引物/接头 序列(5′→3′) 

MseI adapter 5′-GACGATGAGTCCTGAG-3′ 

 3′-TACTCAGGACTCAT-5′ 

M00(通用引物) GATGAGTCCTGAGTAA 

MseI +1 引物: M02 M00 + C 

MseI +3 引物: M55 M00 + CGA 

M58 M00 + CGT 

EcoRI adapter 5′-CTCGTAGACTGCGTACC-3′
3′-CTGACGCATGGTTAA-5′ 

E00(通用引物) GACTGCGTACCAATTC 

EcoRI +1 引物: E01 E00 + A 

EcoRI +3 引物: E33 E00 + AAG 

E35 E00 + ACA 

E39 E00 + AGA 

E45 E00 + ATG 

中的 Joining法和 Euclidean距离对样本个体、群体平
均值及参数变量进行聚类分析。 
1.4.2  AFLP数据分析    银染之后得到的带谱利用
AFLP分析软件 Cross Checker version 2.9进行分析, 
有带记为 1, 无带记为 0, 获得 0、1矩阵。 

按 Nei 等(1979)的公式计算个体间遗传相似性指
数和遗传距离, 并计算群体内平均遗传相似度。根据
个体间遗传距离矩阵, 用 PHYLIP 3.6的 NEIGHBOR
程序以 UPGMA方法对所有个体聚类。 

参考Wachira等(1995)公式计算香农多样性指数; 
对群体中的遗传变异来源进行AMOVA分析(Arlequin, 
2001, Schneider)。 

2  结果 

2.1  群体间形态变异分析 
2.1.1  回归方程的建立    经显著性检验, 壳高对
壳长和壳宽回归关系以及壳高对壳长和壳宽回归系

数差异性显著, 可用来建立回归方程。各群体壳高(H)
对壳长(L)和壳宽(W)的多元回归方程分别为： 

HDL = 2.529 + 0.239L + 0.841W 
HQD = 2.255 + 0.177L + 0.961W 
HXM = 2.362 + 0.423L + 0.465W 
HZH = 3.162 + 0.406L + 0.409W 
HRV = 2.258 + 0.488L + 0.399W 

壳高对壳长和壳宽的回归方程显示 , 不同群体
壳高对壳长和壳宽的依赖程度不同。其中, 青岛群体
壳宽变化对壳高的影响最大, 而珠海群体的影响最小。 

杂色蛤仔壳长变化比壳宽变化对壳高的影响大, 
这是与菲律宾蛤仔的不同。 
2.1.2  聚类结果分析    对所有蛤仔的个体进行聚
类分析, 结果表明, 各群体有一定的相似性, 大致可
以把各个群体区分开来, 但其中有较多的个体混杂。
两种蛤仔从个体数量性状进行区分时 , 也有许多个
体交叉, 说明两种蛤仔在外形上是比较相似的。 

运用每个变量的平均值对群体进行聚类分析 , 



3期 刘相全等: 两种蛤仔群体遗传多样性的形态参数及 AFLP分析 361 

如图 1所示。菲律宾蛤仔的聚类结果与各群体的地理
位置有直接关系 , 距离较近的厦门群体与珠海群体
首先聚在一起, 其次是青岛群体, 最后是大连群体。
两种蛤仔的距离明显高于菲律宾蛤仔种内群体间的

距离。聚类图较客观地反应了各群体之间的关系。 

 

 
 
图 1  菲律宾蛤仔各群体与杂色蛤仔群体形态特征均值聚

类图 
Fig.1  The dendrogram of hierarchical cluster analysis on four 

different populations of R. philippinarum and one of R. variegata 

 
2.2  两种蛤仔的 AFLP扩增带谱 

4对选择性扩增引物, 从两种蛤仔共 48个个体的
基因组DNA中, 检出总计 216个大小介于 80—500bp
之间的不同条带。菲律宾蛤仔和杂色蛤仔多态性条带

比例分别是 87.9%和 90.9%, 如表 3 所示。从 AFLP
指纹图谱上检出的 216个条带中, 12个条带为菲律宾
蛤仔所特有, 17个条带为杂色蛤仔所特有。这些存在
于一种蛤仔而另一种没有的条带, 可以用作 2个物种
鉴别的分子标记。图 2为引物组合 E45M58对两种蛤
仔扩增的结果。可见菲律宾蛤仔与杂色蛤仔的 AFLP 
指纹差异明显, 通过 AFLP指纹很容易将 2种蛤仔加
以鉴别。在同一物种的个体之间, 则有着较多共享条
带, AFLP指纹较相似。 
2.3  群体的遗传结构及遗传多样性分析 

菲律宾蛤仔群体内遗传相似度为 0.6051, 杂色蛤 
 

表 3  两种蛤仔群体的遗传结构 
Tab.3  Average similarity, Shannon’s index and percentage of 
polymorphic loci of R. philippinarum and one of R. variegata 

群体结构 菲律宾蛤仔 杂色蛤仔 

多态位点比例(%) 87.9 90.9 

香农多样性指数 0.2526±0.1165 0.2154±0.1281 

遗传相似度 0.6051±0.0967 0.6882±0.1647 

仔为 0.6882, 群体间的平均遗传相似度只有 0.2968。
群体内香农多样性指数菲律宾蛤仔略高于杂色蛤仔, 
为 0.2526(表 3)。 

应用分子方差分析(AMOVA)对两种蛤仔群体的
遗传多样性来源进行分析, 结果表明：群体内的变异
只有 45.64%, 而群体间的变异占 54.36%, 说明两种
蛤仔具有明显的遗传差异(表 4)。 
 

表 4  两种蛤仔群体的 AMOVA 分析 
Tab.4  Analysis of molecular variance (AMOVA) for two popu-

lations of R. philippinarum and one of R. variegata 

变异来源 自由度 方差和 变异组分 百分比(%) 

群体间 1 125.75 5.39 54.36 

群体内 46 208.04 4.52 45.64 

 

 
 

图 2  E45M58对两种蛤仔的扩增图谱 
Fig.2  A portion of an AFLP gel with prime E45M58 of R. 

philippinarum and one of R. variegata 
注：S1—S19为杂色蛤仔, F1—F18为菲律宾蛤仔 

 

2.4  聚类分析 
根据个体间的遗传距离矩阵, 对所分析的 18 个

菲律宾蛤仔和 30个杂色蛤仔的进行聚类。结果表明, 
同一种内的个体可以很好地聚在一起 , 两种蛤仔之
间没有任何交叉, 说明两个种差异明显(图 3)。 

3  讨论 

根据形态数量性状研究水产动物的特征 , 可以
为分类或选种提供依据。已有的报道多集中在与生产

性状相关体重脂肪含量等的相关研究。如刘小林等

(2002)研究了栉孔扇贝壳尺寸性状对活体重的影响; 
Harue 等(2000)利用多元相关分析进行了红海鲤科养
殖鱼类标准体长、体重对体脂肪含量的估计 ;  De-
bowski 等(1999)用多元回归方法对大西洋鲑鱼形态
学特征(体长、体重、体高)估计体脂肪含量的研究; 
Robert 等(1999)根据大扇贝(Pecten maximus)双轮幼 
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图 3  对两种蛤仔所有个体的聚类图 
Fig.3  A dendrogram constructed for 48 specimens of R. philip-

pinarum and one of R. variegata 
注：S为杂色蛤仔, F为菲律宾蛤仔 

 

体形态学特征和幼体脂肪含量与最大形变的多元回

归分析; Rhoders等(1984)分析了淡水龙虾体长、体重
的关系, 全体长与甲壳长的相关关系, 肌肉生产量与
甲壳长度相关以及体脂肪、碳水化合物、蛋白质的关系。 

根据形态数量性状进行分类, 也有报道。Palmer
等(2004)根据形态特征对不同地理种群的一种地中海
经济蛤进行了分析 , 成功地对不同来源的贝进行了
区分, 误差低于 1%。由此可见, 选择合适的分析手段, 
根据形态特征区分蛤类的不同种群是可行的。 

本文以长、宽、高三个参数对不同种群的菲律宾

蛤仔及杂色蛤仔进行区分, 结果表明, 根据形态特征
基本可以将两种蛤仔及菲律宾蛤仔的不同种群区分

开来, 但有一定的误差。这说明, 不同地理种群的菲
律宾蛤仔以及两种蛤仔在形态数量性状方面的差异

相对较小。 
本文选用形态性状中的长、宽、高进行分析, 可

以较客观地反应群体的特征。体重、色泽等性状由于

受生长温度、环境中的饵料密度以及底质的不同而有

较大的变化, 无法作为稳定的特征性状, 因此不宜作
为种群区分的参数。 

由于仅凭形态数量性状不能完全地区分两种蛤

仔, 因此有必要采用DNA分子手段做进一步的研究。 
AFLP技术对于生物的遗传差异有着极高的检出

效率 , 可以用于对遗传趋异不超过属(genus)的水平
的不同物种或亚种生物进行有效的鉴别和亲缘及进

化关系分析。与现有的线粒体或核 DNA 的其它标记
相比 , AFLP 的优点是不需知道待分析物种基因组
DNA的有关信息。AFLP已被证明是一种快速、有效
的进行物种区分的方法。区分的准确度随引物数量的

增加而提高 , 而引物组合的选择并不是很关键
(Ogden et al, 2002)。AFLP最早用于微生物和植物的
物种鉴定, 最近在动物也有许多应用, 如蜥蜴(Ogden 
et al, 2002)、蛇(Giannasi et al, 2001)、海鸥(De Knijff et 
al, 2001)、牛(Nijman et al, 1999)等。在水产动物的应
用有丽鱼(Albertson et al, 1999)和鲶鱼(Liu et al, 1998, 
1999)等。本文结果表明, 两种蛤仔具有许多特异性条
带, 反映了 AFLP在贝类物种鉴定方面同样具有较高
的分辨力。 

杂色蛤仔分布在我国的平潭以南 , 由于分布面
窄, 资源量少, 所以没有进行养殖, 是一个野生种。
而菲律宾蛤仔已进行了多年养殖。AFLP 结果显示, 
两种蛤仔都具有较高的群体多样性 , 多态位点均在
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90%以上。群体内的遗传相似度杂色蛤仔为 0.6882, 
菲律宾蛤仔为 0.6051。菲律宾蛤仔的遗传多样性略高
于杂色蛤仔, 这说明菲律宾蛤仔虽然经过多年养殖, 
但群体结构仍应是一种天然状态。这是由于菲律宾蛤

仔的苗种来源基本是天然或接近天然(土池育苗), 因
此保持了较高的遗传多样性。 

AMOVA 分析的结果表明, 两种蛤仔具有较大的
遗传差异 , 两种蛤仔之间的差异是明显两个种之间
的差异。从距离图也可以看出, 两种蛤仔之间的距离
非常明显, 种间距离明显大于种内距离。同时也说明, 
虽然菲律宾蛤仔的苗种非常混杂 , 但在胶州湾养殖
的蛤仔里面还没有发现杂色蛤仔被引种进来。 
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COMPARISON OF GENETIC DIVERSITY IN THE POPULATIONS OF RUDITAPES 
PHILIPPINARUM AND R. VARIEGATE 

LIU Xiang-Quan1,  BAO Zhen-Min2,  HU Jing-Jie2,  HE Jin-Xia1,  FANG Jian-Guang3,  WANG Ru-Cai2 
(1. Marine Fisheries Research Institute of Shandong Province, Yantai, 264006; 2. Ocean University of China, Qingdao, 266003;  

3. Yellow Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Science, Qingdao, 266071) 

Abstract    Morphological variance of four natural populations of Ruditapes philippinarum, i.e. Dalian (DL), Qingdao 
(QD), Xiamen (XM) and Zhuhai (ZH) and a natural population of R. variegate, i.e. Zhanjiang (RV) were analyzed using 
multi-variant morphological parameters. Clustering dendrogram and discriminant functions were constructed, showing 
objectively the differences among the five populations. Four AFLP primer combinations were applied to analyze genetic 
diversities and relationships between populations of QD and RV for the two species. Twenty-nine population-specific 
bands were found in 216 detected bands, which may be used to distinguish the two clams. It revealed high levels of genetic 
diversity in two clam species. The average similarity were 0.6051 in R. philippinarum and 0.6882 in R. variegate, and only 
0.2968 between two populations. The Shannon’s information index was 0.2526 for R. philippinarum, a little higher than 
0.2154 for R. variegate. Cluster analysis with Nei’s pairwise distance grouped specimens in geographical origin with no 
exception, showing distinct difference between the two populations of two clam species. 
Key words    Ruditapes philippinarum,  Ruditapes variegate,  Morphological variance,  Genetic diversity,  AFLP 


