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基于 F型 mtDNA D-Loop的厚壳贻贝(Mytilus 
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摘要    为研究东海区厚壳贻贝(Mytilus coruscus)遗传多样性, 以厚壳贻贝 F mtDNA D-loop为标记, 

对浙江省舟山嵊山岛、宁波渔山岛、温州南麂岛、福建省宁德湾和莆田南日岛五个海区的厚壳贻贝

群体进行了遗传分析。结果表明, 厚壳贻贝各群体的遗传多样性差异不明显, 在 5个群体中, 宁德群

体的遗传多样性相对最丰富; 将 5 个群体作为一个整体时, 呈现出较高的单倍型多样性和较低的核

苷酸多样性。对厚壳贻贝 5 个群体间的遗传分化系数(Fst)和基因流(Nm)进行检测, 结果显示群体间

Fst值都很低, 但 Nm值都很高(Nm绝对值>1), 表明 5个群体间存在丰富的基因交流。但宁德群体与浙

江沿海的 3 个群体(嵊山、渔山、温州)的 Fst值相对较高, 且差异显著(P<0.5), 表明宁德群体与这 3

个群体间出现遗传分化。本研究旨在为海洋经济贝类资源的保护管理提供理论依据。 
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厚 壳 贻 贝 (Mytilus coruscus) 隶 属 瓣 鳃 纲

(Lamellibranchia)、异柱目 (Anisomyaria)、贻贝总科

(Mytilidae), 属暖温带种, 常栖息于近岸、内湾与岛礁

区域, 主要分布于西北太平洋的日本北海道、韩国济

州岛、我国的黄海、渤海、东海等地。厚壳贻贝味道

鲜美、营养价值高 , 是浙江沿海重要的海洋渔业资

源。但近年来在经济利益的驱使下, 酷渔滥捕现象严

重; 同时由于近海污染严重, 生态环境日益恶化, 厚

壳贻贝资源萎缩迅速。现代遗传学观点认为, 一个物

种的遗传多样性高低与其适应能力、生存能力和进化

潜力密切相关(Rosen, 1986), 因此研究评价物种种质

资源遗传多样性的水平是恢复和持续利用自然资源

前提和基础。但目前与厚壳贻贝有关的研究多见于厚

壳贻贝营养价值、贻贝多糖与脂类的药用价值、人工

育苗等方面(姚滢等, 2005; 袁高峰等, 2007; 常抗美

等, 2007; 郭宝英等, 2012), 而有关厚壳贻贝遗传多

样性的研究报道很少。 

线粒体DNA(mtDNA)是细胞中相对独立的核外

遗传物质, 广泛存在于生物体的各种组织细胞中, 易

于分离纯化, 其控制区又称为D环(D-Loop), 是线粒

体基因组中最主要的一段非编码区 , 具有碱基替换

速率快、存在丰富的序列变异等特点, 特别适合于检

测种群内及种群间的遗传多样性(位正鹏, 2008)。动

物mtDNA一般都是母系遗传 , 尽管偶然会在果蝇和

大鼠个体基因组中发现比例非常低的父系mtDNA(大

约10–4—10–3) (Rawson et al, 1995; Śmietanka et al, 

2017)。而贻贝属mtDNA却广泛存在双单亲遗传现象

(doubly uniparental inheritance, DUI), 即子代同时继

承母系的雌性mtDNA (Female mtDNA, F mtDNA)或

父系雄性mtDNA (male mtDNA, M mtDNA)。雌性成

体中基本都是F mtDNA, 而雄性成体生殖腺中基本

都是M mtDNA, 机体其它组织则为F mtDNA (Cao et 

al, 2004; Chakrabarti et al, 2006; Cogswell et al, 2006; 
Obata et al, 2006; Breton et al, 2007)。因此, 本研究以
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厚壳贻贝F mtDNA D-loop为标记, 对厚壳贻贝5个地理

群体F mtDNA D-loop的序列多态性进行研究, 探讨东

海区厚壳贻贝的遗传多样性及种群遗传结构, 以期为

厚壳贻贝的遗传育种和种质资源保护提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

厚壳贻贝样本采自浙江省舟山嵊山岛(SS)、宁波

渔山岛(YS)、温州南麂岛(WZ)和福建省宁德湾(ND)、

莆田南日岛(PT)。厚壳贻贝活体带回实验室, 取外套

膜置于95%乙醇中–20°C冻存备用。 

1.2  基因组 DNA的提取 

取50mg贻贝外套膜 , 剪碎 , 加入300μL裂解液
(50mmol/L Tris-HCl, pH 8.0; 25mmol/L EDTA; 1% 
SDS)和100μg蛋白酶K, 55°C水浴消化完全后用酚/氯

仿法抽提基因组DNA, 干燥后加100μL T.E缓冲液

(10mmol/L Tris-HCl, 1mmol/L EDTA)溶解备用。 

1.3  厚壳贻贝雌性线粒体 D-Loop 片段的 PCR 扩增

与测序 

根据厚壳贻贝已报道的F mtDNA D-loop核酸序

列(GenBank accession: AF315574)设计了PCR扩增引

物McDS1与McDR1(有义链引物McDS: 5′-AAG CAA 

TGT TGT GCC TAT GA-3′, 反义链引物McDR: 

5′-TCT ATT ATG CCT TTG TTT TG-3′), 扩增目的片

段预期长度大约1000bp, PCR扩增DNA聚合酶使用有

3′—5′外切酶活性的Ex-Taq酶(TaKaRa公司)。PCR反应

程序 : 94°C预变性3min; 94°C变性1min, 60°C退火

1min, 72°C延伸1min, 循环36次; 72°C后延伸5min。

PCR产物回收按上海华舜生物工程有限公司Gel 

Extraction Mini Kit试剂盒进行 , 回收的PCR产物送

Invitrogen公司正反链双向测序。 

1.4  数据分析 

测定的序列由人工校正后 , 用ClustalX2.0软件

(Thompson et al, 1997)进行序列比对。使用MEGA6软

件(Tamura et al, 2007)计算变异位点(Variable sites)、

简约信息位点(Parsimony informative sites)、碱基组成

(Base composition)、转换/颠换值、群体内与群体间遗

传距离 , 单倍型系统树的构建采用邻接法(Neighbor 

joining, NJ), 选取基于Kimura 2-parameter遗传距离

的模型, 自展值(Bootstrap)设为1000次, 替换模型选

择Pairwise Deletion, 其余选项默认; DnaSP 5.0软件

(Rozas et al, 2003)计算单倍型数量、单倍型多样性

(Haplotype diversity, Hd)、核苷酸多态性(Nucleotide 

diversity, π)、平均核苷酸差异度(Average number of 

nucleotide differences, K)、基因流(Nm)、Tajima’s D中

性检验及核苷酸不配对分析(mismatch distribution); 

采用Arlequin3.5软件(Excoffier et al, 2005)进行分子

方差分析(analysis of molecular variance, AMOVA), 

计算群体间遗传分化系数(F-statistics, Fst)及其显著

性(重复次数1000); 采用Network5.1软件包(Bandelt et 

al, 1999)中的介邻接网络法(Median Joining, MJ)构建

厚壳贻贝各单倍型的中介网络图。 

2  结果 

2.1  厚壳贻贝 D-loop区序列特征及单倍型分布 

PCR扩增产物经电泳检测为大约1000bp的1条单

一条带, 内嵌套引物测序后去除两端不准确部分, 最

后在5个厚壳贻贝自然群体145个个体的F mtDNA 

D-loop区保留了准确的685—688bp序列。厚壳贻贝 F 

mtDNA D-loop区A、T、C 和G碱基平均含量分别为

34.1% (33.8%—34.4%)、 30.3% (29.9%—30.6%)、

15.2% (14.7%—15.6%)和20.4% (20.1%—20.7%), 其

中A+T含量(64.4%)明显高于G+C含量(35.6%), 表现

出明显的AT偏倚性, 符合mtDNA D-loop区碱基组成

特点。 

序列比对的691个位点中存在82个变异位点, 占

分 析 总 位 点 数 的 11.9%, 其 中 简 约 信 息 位 点

(parsimony informative sites)30个、 单突变位 点

(singleton variable sites)40 个 和 插 入 / 缺 失

(insertion/deletion, indel) 10个。转换(transition)位点53

个, 颠换(transversion)位点16个, 3个转换/颠换同时存

在位点 , 转换 /颠换比 R=3.313, 表明厚壳贻贝 F 

mtDNA D-loop区序列未达到突变饱和状态, 适合遗

传变异研究。 

145个厚壳贻贝个体的F mtDNA D-loop区共定义

了65个单倍型, 其中单倍型Hap14和Hap48为5个群体

共享单倍型, 分别占48/145和15/145, 另有10个单倍

型(Hap11、Hap15、Hap17、Hap18、Hap19、Hap23、

Hap25、Hap29、Hap52、Hap55)为部分群体间共享, 其

余53个单倍型为各个群体所独享 , 各单倍型在种群

中的分布见表1。 

2.2  群体遗传多样性和群体间的遗传分化 

分析表明 , 厚壳贻贝各群体的遗传多样性差异

不明显, 5个群体的单倍型多样度(Hd)为0.824±0.068 

(嵊山 )—0.919±0.035 (宁德 ), 核苷酸多样度 (π)为

0.00440 (温州)—0.00610 (宁德), 在5个群体中, 宁德

群体的遗传多样性相对最丰富; 将5个群体作为一个
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整体时, 单倍型多样性(Hd)为0.879±0.024, 核苷酸多

态性(π)为0.00523, 呈现出较高的单倍型多样性和较

低的核苷酸多样性。各群体内的遗传多样性指数详见

表2。 

表 1  厚壳贻贝种群 mtDNA 单倍型分布 
Tab.1  mtDNA haplotypes distribution of M. coruscus populations 

名称 GenBank序列号 SS YS WZ ND PT 合计 

Hap1  1ND22    1  1 

Hap2  2PT28     1 1 

Hap3  3PT17     1 1 

Hap4  4PT25     1 1 

Hap5  5WZ09, 6WZ20   2   2 

Hap6  7YS16  1    1 

Hap7  8YS26  1    1 

Hap8  9YS07  1    1 

Hap9  10YS18, 11YS19  2    2 

Hap10  12YS03  1    1 

Hap11  13PT04, 14SS09, 15YS05 1 1   1 3 

Hap12  16WZ17   1   1 

Hap13  17PT12     1 1 

Hap14  

18YS28, 19SS11, 20WZ22, 21YS04, 22WZ16, 
23WZ13, 24WZ02, 25WZ06, 26SS32, 27SS29, 
28SS28, 29SS25, 32YS21, 33ND06, 34SS15, 
35PT19, 36SS16, 37SS18, 38SS23, 39PT20, 
40SS17, 41PT24, 42PT15, 43PT06, 44ND04, 
45YS15, 46YS14, 47ND27, 48ND24, 49PT21, 
60ND11, 73SS07, 74YS09, 75WZ24, 88ND18, 
89ND26, 90PT03, 91YS12, 92PT22, 93SS03, 
94SS26, 95SS33, 96WZ01, 97YS02, 98WZ04, 
99WZ07, 100WZ10, 101YS24 

14 9 10 8 7 48 

Hap15  30ND05, 31SS05 1   1  2 

Hap16  50YS13  1    1 

Hap17  51ND13, 52WZ08   1 1  2 

Hap18  53ND19, 54SS22 1   1  2 

Hap19  55WZ11, 56YS20  1 1   2 

Hap20  57YS06  1    1 

Hap21  58ND29    1  1 

Hap22  59WZ14   1   1 

Hap23  61SS02, 62YS25, 63YS30 1 2    3 

Hap24  64PT27     1 1 

Hap25  65SS12, 66SS21, 67WZ05 2  1   3 

Hap26  68SS19 1     1 

Hap27  69WZ23   1   1 

Hap28  70PT08     1 1 

Hap29  71PT09, 72YS10  1   1 2 

Hap30  76ND15    1  1 

Hap31  77SS13 1     1 

Hap32  78SS14 1     1 

Hap33  79YS08  1    1 
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续表 

名称 GenBank序列号 SS YS WZ ND PT 合计 

Hap34  80PT10     1 1 

Hap35  81ND02    1  1 

Hap36  82PT18     1 1 

Hap37  83SS01 1     1 

Hap38  84SS20 1     1 

Hap39  85SS27 1     1 

Hap40  86ND09    1  1 

Hap41  87YS01  1    1 

Hap42  102SS24 1     1 

Hap43  103YS31  1    1 

Hap44  104WZ18   1   1 

Hap45  105ND01, 106ND12    2  2 

Hap46  107SS30 1     1 

Hap47  108YS27  1    1 

Hap48  

109ND23, 110WZ21, 111PT07, 112YS11, 
113ND03, 114ND14, 115ND21, 116ND28, 
117PT02, 132PT05, 133PT11, 134PT13, 
135WZ15, 136YS17, 145SS08 

1 2 2 5 5 15 

Hap49  118ND20    1  1 

Hap50  119WZ12   1   1 

Hap51  120YS23  1    1 

Hap52  121ND07, 123ND25, 124WZ19   1 2  3 

Hap53  122PT26     1 1 

Hap54  125ND10    1  1 

Hap55  126ND16, 127SS04, 128SS06, 129WZ03 2  1 1  4 

Hap56  130SS10 1     1 

Hap57  131YS29  1    1 

Hap58  137SS31 1     1 

Hap59  138ND08    1  1 

Hap60  139ND17    1  1 

Hap61  140PT16     1 1 

Hap62  141PT01     1 1 

Hap63  142PT23     1 1 

Hap64  143YS22  1    1 

Hap65  144PT14     1 1 

   33 31 24 30 27 145 

   15 16 21 40 37% 25.5 

 
对厚壳贻贝5个群体间的遗传分化系数(Fst)和基

因流(Nm)进行检测, 结果显示群体间Fst值都很低, 且

Nm值都很高(Nm绝对值>1), 表明5个群体间存在丰富

的基因交流。但宁德群体与浙江沿海的3个群体(嵊

山、渔山、温州)Fst值相对较高, 且差异显著(P<0.05), 

表明宁德群体与这3个群体间出现遗传分化。 

对厚壳贻贝D-loop 序列的变异进行分子方差分

析(Analysis of Molecular Variance, AMOVA), 总方差

剖分为群体间的方差(Va)和群体内的方差(Vb), 并进行

显著性检验(表4)。结果显示群体间方差(Va)占总变异的

2.96%, 群体内的方差(Vb)占97.04%, 变异主要发生在

群体内, 固定指数(Fixation index, Fst)为0.02960, 差异

显著(P=0.04692±0.00523, P<0.05), 支持厚壳贻贝群体

间出现遗传分化, 存在一定程度的遗传结构。 
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表 2  厚壳贻贝群体的遗传变异参数统计 
Tab.2  Statistics of genetic variation parameters in M. coruscus populations 

种群 样本数 变异位点数 单倍型数 单倍型多样(Hd) 核苷酸多样度(π) 平均核苷酸差异度(K) Tajima’s D 

嵊山 33 32 18 0.824±0.068 0.00444 3.032 
–1.84933 
(P<0.05) 

渔山 31 36 20 0.916±0.043 0.00538 3.688 
–1.94751 
(P<0.05) 

温州 24 25 14 0.833±0.077 0.00440 3.011 
–1.59643 

(0.10>P>0.05) 

宁德 30 34 17 0.919±0.035 0.00610 4.158 
–1.24280 
(P>0.10) 

莆田 27 29 17 0.899±0.044 0.00539 3.563 
–1.34786 
(P>0.10) 

总体 145 82 65 0.879±0.024 0.00523 3.563 
–2.32375 
(P<0.01) 

 
根据Kimura 2-parameter 模型计算了5个群体内

的平均遗传距离和群体间的平均遗传距离, 结果见表

5。群体间的为0.0043—0.0063, 表明5个群体间的平均

遗传距离与群体内的处于同一水平, 群体间未出现明

显的遗传分化。基于群体间的平均遗传距离采用NJ法 

聚类分析显示莆田、温州、渔山、嵊山4个群体间存在

一定的地理距离关系, 而宁德群体则体现出地理隔离, 

可能与宁德群体处于封闭的峡湾存在联系。 

表 3  厚壳贻贝群体间的遗传分化系数(Fst)和基因流(Nm) 
Tab.3  The coefficients of differentiation (Fst) and gene flow (Nm) between populations 

 嵊山 渔山 温州 宁德 莆田 

嵊山  –17.37 –14.94 2.31 9.17 

渔山 –0.01412 
(0.80180±0.0345) 

 –15.56 2.81 18.20 

温州 –0.01751 
(0.71171±0.0417) 

–0.01751 
(0.84685±0.0365 ) 

 3.31 45.81 

宁德 0.09934 
(0.00000±0.0000) 

0.08204 
(0.01802±0.0121) 

0.06809 
(0.04505±0.0152) 

 438.64 

莆田 0.02756 
(0.07207±0.0227) 

0.01370 
(0.20721±0.0305) 

0.00470 
(0.31532±0.0579) 

0.00049 
(0.27027±0.0450) 

 

注: 下三角为遗传分化系数 Fst(P), 上三角为基因流 Nm 

表 4  厚壳贻贝 D-loop 序列变异的分子方差分析 
Tab.4  Analysis of molecular variance of the D-loop sequences in M. coruscus 

变异来源 自由度 d.f. 平方和 方差组分 变异百分率(%) 固定指数(Fst) 

群体间 4 13.846 0.05609Va 2.96 

群体内 140 257.482 1.83916Vb 97.04 

0.02960 
(P<0.05) 

合计 144 271.328 1.89525   

注: Va表示群体间方差组分, Vb表示群体内方差组分 

表 5  厚壳贻贝 5 个群体内和群体间的平均 K 2-P 遗传距离 
Tab.5  The average genetic distance within and between five geographic populations of M. coruscus in Kimura 2-parameter model 

 嵊山 渔山 温州 宁德 莆田 

嵊山 0.0044 0.0048 0.0043 0.0058 0.0051 

渔山  0.0054 0.0048 0.0063 0.0055 

温州   0.0043 0.0056 0.0049 

宁德    0.0054 0.0058 

莆田     0.0061 

注: 上三角为群体间的平均遗传距离, 对角线为群体内的平均遗传距离 
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2.3  单倍型间的聚类关系 

在MEGA 5.0软件中, 采用K 2-P距离模型, 以邻

接法(Neighbor-joining, NJ)重建65个单倍型间系统发

生关系如图1所示, Bootstrap 1000次自举检验。结果显

示65个单倍型聚为A、B两支, 网络分析适合于推断大

样本且个体间的遗传距离比较近的种内水平的系统

发育关系 , 是分析mtDNA单倍型序列之间关系的有

效方法。利用Network 5.1对厚壳贻贝雌性(F)线粒体

D-loop单倍型进行网络分析。65个单倍型也聚为两

个单倍型族群 , 支持东海区 5个厚壳贻贝群体F 

mtDNA存在2个母系来源; 族群内个体间联系紧密, 单

倍型之间仅有一到两步突变, 演化关系呈星状, 提示厚

壳贻贝在历史上曾发生种群扩张。 

2.4  序列中性检测和 Mismatch分析 

Tajima’s D中性检验5群体均为负值, 其中嵊山、

渔山和温州3群体差异显著(P<0.10), 提示这3群体不

符合中性突变, 可能发生过群体扩张; 而宁德和莆田

群体2群体则差异不显著(P>0.10), 则符合中性突变, 

在过去没有出现群体扩张, 群体大小较稳定。Fu and 

Li’s Fs = –4.97555 (P<0.02)。 

 

图 1  东海区厚壳贻贝 5个群体 mtDNA(D-loop)序列单倍型的 NJ系统树 
Fig.1  The phylogenetic tree of M. coruscus female mitochondial D-loop haplotypes of the East China Sea (by neighbor joining 

method) 
注: 紫贻贝 M. galloprovincialis、加州贻贝 M. californianus作为外类群 
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图 2  厚壳贻贝单倍型网络图 
Fig.2  The median joining network of M. coruscus female mitochondrial D-loop 

注: 圆圈大小与单倍型频率大小成比例 

 

由于厚壳贻贝F mtDNA D-loop单倍型分为A/B 2

个族群, 所以对两个族群分别进行歧点分布分析。结

果显示两个族群单倍型碱基差异分布都呈单峰分布

(图3), 提示厚壳贻贝在浙江海域分布范围内曾经历

过近期种群扩张事件(杨振雄等, 2014)。这一结果也

得到了Tajima检验(A族: D =–2.12328, P<0.05; A族: D 

=–1.98992, P<0.05)和Fu检验(A族: Fs =–14.970; B族: 

Fs = –4.865)的支持。 

 

图 3  厚壳贻贝 F mtDNA D-loop单倍型的歧点分布 
Fig.3  Mismatch distribution of the observed mitotypes of M. coruscus 

注: a表示 A族 F mtDNA歧点分布, b表示 B族 F mtDNA歧点 

 
 

3  讨论 

海洋经济贝类是重要的海洋渔业资源之一 , 在

过度捕捞、栖息地生态环境恶化等生存压力作用下, 

世界各地沿海重要经济贝类资源均不同程度呈下降

趋势, 某些物种甚至处于濒危状态(Monteforte et al, 

1992; Park et al, 1998; 苏天凤等, 2005)。因此有关重

要经济贝类种群遗传结构和遗传多样性的研究也日

益得到重视, 以期为贝类的种质资源管理、保护、遗

传育种等提供参考数据 (Nagashima et al, 2005; 

Mahidol et al, 2007)。 

贝类浮游生活的幼体可随海流进行长距离扩散



362 海   洋   与   湖   沼 50卷 

 

(Seed, 1969), 一般可以在较大尺度上进行基因交流。

Cho等报道韩国沿海魁蚶(Scapharca broughtonii)属于

同一种群, 而与中国山东群体、俄罗斯Vladivostok群

体存在显著的差异(Cho et al, 2007); Mahidol等基于

mtDNA 16S RNA序列数据研究显示泰国湾内的亚洲

日月蛤(Amusium pleuronectes)群体没有显著遗传差

异, 属于同一种群, 而与安达曼海种群发生遗传分化

(Mahidol et al, 2007)。本研究中, 舟山、温州两地采

样点虽然相距大约400km, 但厚壳贻贝群体之间遗传

差异小(Gamma St: 0.01167)、并且基因交流充分(Nm: 

42.33), 没有发生遗传分化, 也属于同一个地理种群。

同时两地厚壳贻贝种群F mtDNA D-loop单倍型多态

性均很高, 分别为0.93447、0.94737, 说明两地厚壳贻

贝资源虽然由于过度捕捞等使资源量有所衰退 , 但

还保存了丰富遗传多样性。因此对于厚壳贻贝种质资

源的保护, 我们建议在沿海厚壳贻贝自然分布区, 大

尺度上选定一些岛礁予以保护 , 严禁采集即可维持

其现有的种质遗传多样性。 

单倍型聚类分析与网络分析均将厚壳贻贝F 

mtDNA D-loop分为A/B两个单倍型族, 提示厚壳贻贝

F mtDNA可能有两个来源 ; 并且网络关系图显示

Hap_16与Hap_18分别为A/B两个单倍型族的祖先单

倍型, 族群内单倍型间联系紧密, 单倍型之间仅有一

到两步突变, 演化关系呈星状, 提示两地厚壳贻贝曾

发生种群扩张; 两个族群单倍型碱基差异分布都呈

单峰分布, 也支持厚壳贻贝发生种群扩张事件。厚壳

贻贝属暖温带种, 我国沿海分布南限为厦门。在中全

新世大西洋晚期至亚北方期阶段(6.5—2.4Ka BP), 浙

江省气候波动频繁 , 浙北舟山地区海滩岩形成时的

温暖期海水温度比现今高3.25—4.25°C, 与现代广东

南部沿海地区海水温度相当 , 海滩岩中热带贝类化

石占29.6%, 而现生贝类中没有热带贝类; 由中全新

世至晚全新世, 气候总体趋冷, 但在1.1Ka BP左右 , 

有一个令人瞩目的高温阶段 , 气温比现代大约高

3.3°C; 1.1Ka BP后 , 气温陡降3.2°C, 现代气候形成

(孙金龙等, 2009; 徐辉龙等, 2010; 齐岩辛等, 2013)。

因此, 我们认为: 厚壳贻贝群体在气候变迁过程中可

能多次退出浙江海域(海滩岩中未见厚壳贻贝化石记

录), 最近的一次退出事件可能与1.1Ka BP左右的高

温气候相关。而在随后的降温过程中, 海水温度又逐

渐适宜厚壳贻贝生存 , 发生奠基者效应 (founder 

effect)并进行群体扩张, 由于扩张的时间较短, 虽然

累计了单倍型多态性 , 但单倍型核苷酸序列差异却

很低。同时由北南下浙江海域的厚壳贻贝地理种群可

能有两个 , 因此在本研究中检测到两个厚壳贻贝F 

mtDNA单倍型族。 

贝类浮游生活的幼体可随海流进行长距离扩散, 

但扩散距离也受到过度捕捞、海岸礁石底质差异、近

岸海流等因素影响 , 因此贝类不同地域之间的遗传

多样性、基因交流、群体遗传结构难以预计。 

4  结论 

厚壳贻贝在浙江沿海潮下带礁石底质 0—30m水

深区间是优势物种 , 但近年来的由于滥采和过度捕

捞, 资源萎缩迅速, 种质资源亟待保护, 以免其重蹈

大黄鱼的覆辙。本研究显示, 舟山海域厚壳贻贝遗传

多样性丰富, 并且两个相距大约 60km 的岛屿群体没

有产生遗传分化, 属于同一地理种群, 这可能与贝类

在浮游幼虫阶段可随海流迁移, 散布范围广, 不同岛

屿间基因交流频繁相关。因此, 对于厚壳贻贝种质资

源的保护, 我们建议在沿海厚壳贻贝自然分布区, 大

尺度上选定一些岛礁予以保护 , 严禁采集即可维持

其现有的种质遗传多样性。但具体在多大尺度上、选

择哪些合适的岛屿作为保护区还有待进一步研究。 
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STUDY ON THE GENETIC DIVERSITY OF MYTILUS CORUSCUS 
 IN THE EAST CHINA SEA 

LIU Shuo-Bo,  TANG Zu-Rong,  SHEN Wang,  YE Ying-Ying,  CHEN Xiao-Lei,  QI Peng-Zhi,   
GUO Bao-Ying 

(Marine Science College of Zhejiang Ocean University, National Engineering Research Center of Marine Facilities Aquaculture, 
Zhoushan 316022, China) 

Abstract    To understand the genetic diversity of Mytilus coruscus in the East China Sea, the F mtDNA D-loop was 

used as a marker for M. coruscus populations sampled in five sea areas including Shengshi, Yushan, and Nanji Islands of 

Zhejiang Province, and Ningde Bay and Nanri Island of Fujian Province. Results show that the genetic diversity of these 

populations showed no significant difference. Among the five populations, the Ningde Bay population had the most 

abundant genetic diversity, and showed a higher haplotype and lower nucleotide diversity among the five populations. In 

addition, the genetic differentiation coefficient (Fst) and gene flow (Nm) among populations were determined. Among the 

five populations, that the Fst values were very low while the Nm values were high (Nm absolute value>1), indicating that 

there are abundant gene exchanges. However, the Fst values of Ningde population of Fujian Province and other three 

coastal populations of Zhejiang Province were relatively high, and the differences were significant (P<0.5), indicating that 

there was a genetic differentiation between the Ningde population and the three populations. The findings of the study may 

provide a theoretical basis for the protection and management of the marine economic shellfish resources. 

Key words    Mytilus coruscus;  genetic diversity;  F mtDNA;  D-loop;  East China Sea 


