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摘要: 近年来因文蛤(Meretrix meretrix)异地移养频繁造成遗传背景不明, 对种质保护和选择育种工作造成了影响, 

进而阻碍了产业的持续发展。为挖掘不同海域文蛤群体的种质资源状况, 评估子代群体的选育潜力, 本实验采用聚

类分析、主成分分析、判别分析等多元统计方法以及 SSR 标记手段对 5 个不同海域文蛤群体及江苏子三代文蛤选

育群体的亲缘关系进行联合分析。结果显示: (1)日本三重文蛤群体的表观性状与所供试的 5 个我国的文蛤群体都

存在着显著性差异(P<0.05), 主成分分析及判别分析结果亦验证了该结果, 并且日本文蛤与我国文蛤的遗传差异

也较大(Fst>0.1); (2)多元统计方法和 SSR 标记聚类分析所得结果一致, 江苏南通文蛤群体与其选育后代江苏子三代

文蛤群体先聚为一类, 之后与广西文蛤聚为一类, 采自渤海湾的山东文蛤则与辽宁文蛤聚为一类, 之后我国文蛤

聚类后与日本文蛤群体聚在一起。但通过 SSR 标记手段对个体进行鉴定的准确率(91.3%)高于多元统计方法

(62.78%); (3)江苏子三代文蛤选育群体与原种相比, 在遗传多样性水平上均无显著性差异(P>0.05)。本研究表明日

本文蛤与我国文蛤的差异在形态特征和遗传水平上均较为明显; 并分析了不同方法分析结果存在差异的原因, 阐

述了两种方法进行联合分析的必要性; 表明了异地移养对我国文蛤种质造成的影响, 并提出了相应保护措施; 进

行了将远缘种群进行杂交选育的设想; 亦通过微卫星分子标记手段证明了江苏文蛤子代群体具有继续选育的潜力, 

验证了通过群体选育途径培育文蛤新品种的可行性。 
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文蛤(Meretrix meretrix)是我国重要的海洋经

济动物, 素有“天下第一鲜”的美誉, 属真瓣鳃目

(Eulamellibranchia)、帘蛤科(Veneridae)、文蛤属

(Meretrix), 主要栖息于沿岸内湾潮间带中、低潮

区或潮下带浅海, 肉质鲜嫩, 味道鲜美, 营养丰

富, 具有很高的经济价值。在世界范围内, 文蛤主

要分布在中国、朝鲜半岛、日本和东南亚沿海, 以

及阿拉伯海的亚丁湾和阿曼湾[1]。其在中国南北

的沿海滩涂均有广泛分布 , 其中辽宁辽河口沿

海、山东莱州湾沿海、江苏南通沿海和广西合浦

沿海是中国文蛤的四大产区。由于文蛤增养殖效

益显著, 带动了沿海各地文蛤养殖规模迅速扩大[2], 

进而导致文蛤产地天然苗种的大量采捕及大范围

的异地移养, 使得原先的地理和生态隔离被人为

打破, 各主产区养殖文蛤的遗传背景难以明确。

该现象一方面造成了文蛤种质混杂, 使得真正的

野生原种不易获得, 迫切需要采取措施加以保护; 

另一方面导致在开展文蛤选择育种工作时, 缺乏

可溯源的良种作为选育亲本, 从而造成了养殖文

蛤出现生长速度减慢、抗逆力下降等情况, 对产



266 中国水产科学 第 28 卷 

 

业的稳定和可持续发展造成了极大的负面影响。

因此, 有必要对目前常见的文蛤的不同地理群体

进行亲缘分析, 获取其种质基本信息, 为其原种

认定和种质保护工作留下一手资料。同时也可以

将通过选育群体与原种进行比较, 了解其是否有

继续选育的潜力。 

目前针对水产贝类亲缘分析的方法主要分为

两大类, 一是通过单因子方差分析、聚类分析和

主成分分析等多元统计方法对不同群体在形态数

据上的差异进行分析 [3-4], 其优点是测量过程操

作简单, 实验技能要求较低, 数据处理方法容易

掌握, 但其缺点是形态性状差异分析结果易受到遗

传因子、环境因子的影响[5]; 二是通过分子实验手

段, 如 ITS、AFLP、SSR、SNP 等分子标记对群体

或个体进行分型[6-9], 或对不同群体的 18S rRNA、

16S rRNA、COI 基因进行序列比对分析[10-12]。分子

实验手段具有以下优点: 检测方法简单高效, 能

够实现大规模全自动分型, 且其不受个体形态和

趋同进化因素的影响。但离开形态学层面, 分子

标记也无从谈起。分子标记是复杂的生化技术的

结果, 但其难以直观体现出生物特性, 仅能提高

对生物特性研究结果的推测和判断的可信度, 因

为形态标记是分子标记具象化的体现 [13]。因此, 

通过采用传统形态分类和分子标记技术相结合的

方法, 是解决贝类分类问题的重要手段, 能够为

贝类分类提供重要的科学依据, 对于贝类良种选育

及种质资源保护利用等方面都具有重要的意义[14]。

然而, 目前针对不同海域文蛤群体及其选育群体

同时运用形态和分子手段进行亲缘分析的研究尚

未见有报道。本研究以中国广西北海、江苏南通、

山东东营、辽宁丹东以及日本三重等 5 个不同海

域文蛤群体及江苏子三代文蛤选育群体为研究对

象, 采用多元统计方法与微卫星标记手段联合对

其进行亲缘分析, 希望能够较为全面地了解不同

海域文蛤群体及选育群体的种质资源状况, 同时

为文蛤良种选育工作的开展提供理论支撑。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

本实验所用自然群体文蛤采捕的海域为: 中

国四大主产区辽宁辽河口沿海、山东莱州湾沿海、

江苏南部沿海和广西合浦沿海, 以及日本伊势湾海

域。同时以江苏南部沿海自然文蛤中的红壳色文

蛤 5000 粒为育种基础群体, 以“红壳色+生长”为

目标性状, 通过闭锁群体选育方式, 经过 6 年获

得子三代选育系(表 1), 各选育世代的亲本数均大

于 5000 粒, 每一代的选择强度约为 10%。所有样品

在江苏省文蛤良种场内用砂滤海水暂养(盐度 23.7), 

除去壳外脏污, 吐沙干净后每个文蛤群体随机收取

30 个样品用于进行形态学测量和微卫星检测。 

 
表 1  文蛤样品采集信息 

Tab. 1  Sample information of the Meretrix meretrix population 

壳长/mm shell length 总重/g total weight 群体名称 
population 

采集地点 
sampling site 范围 range 均值 mean 范围 range 均值 mean

广西北海(G) 
Beihai, Guangxi 

广西北海合浦港 
Hepu Harbor, Beihai, Guangxi 

43.75-51.78 47.75±1.87 22.27-32.88 26.72±2.9 

江苏南通(S) 
Nantong, Jiangsu 

江苏南通吕四港 
Lyusi Harbor, Dongying, Shandong 

36.66-53.01 44.14±4.53 21.88-30.2 25.2±5.66

山东东营(D) 
Dongying, Shandong 

山东东营河口区 
Hekou District, Nantong, Jiangsu 

35.52-51.33 42.44±1.73 20.84-31.48 26.45±3.07

辽宁丹东(L) 
Dandong, Liaoning 

辽宁丹东东港区 
Donggang District, Dandong, Liaoning 

41.36-55.41 48.21±2.71 21.02-36.63 28.21±4.26

日本三重(J) 
Mie, Japan 

日本三重县志摩市 
Shima, Mie, Japan 

34.18-53.42 49.65±4.58 21.24-38.41 29.49±5.22

江苏子三代(SF3) 
F3, Jiangsu 

江苏省文蛤良种场 
Stock breeding farm of Meretrix meretrix, Jiangsu

37.41-54.48 45.45±1.85 23.9-37.66 28.35±2.49
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1.2  形态测量 

根据文献[12]中所述的测量方法 , 采用数显

游标卡尺测量壳长(AB)、壳宽(GH)、壳高(CD)、

韧带长(DE)、楯面长(DF)、楯面宽(MN)等 6 个可

度量性状(图 1), 单位精确到 0.01 mm。 
 

 
 

图 1  文蛤形态学指标测量示意图[15] 

Fig. 1  Diagram about morphological indicators measurement[15] 
 

1.3  DNA 提取 

从 G、S、D、L、J 和 SF3 6 个文蛤群体中随

机取样, 将闭壳肌取出, 用滤纸吸干, 剪碎, 加入

475 μL STE、10 μL 蛋白酶 K (20 mg/mL)、25 μL

的 10% SDS, 混匀, 52 ℃消化过夜。采用酚-氯仿

法进行 DNA 提取。以 ONE-DROP 微量分光光度

计测定 DNA 浓度与质量, 并采用 1.5%琼脂糖电

泳加以验证, DNA 保存于–20 ℃条件下。 

1.4  引物序列合成 

本次实验利用查阅相关文献[16-17]及 NCBI

查找获得的微卫星位点, 通过 Primer Premier 5.0

软件设计共 25 对微卫星引物, 并送往生工生物工

程(上海)有限公司合成。经预实验筛选, 将 12 对

多态性佳的微卫星引物用于 6 个不同文蛤群体的

亲缘关系分析。12 对 SSR 标记的引物序列见表 2。 

表 2  筛选获得引物序列 

Tab. 2  The nucleotide sequences of selected primer 

引物名称 primer’s name 序列 (5′-3′) nucleotide sequences (5′-3′) 引物名称 primer’s name 序列(5′-3′) nucleotide sequences (5′-3′)

F: ACCCACGCACCCACCCTT F: GACGCTTTGTCCAGATTTT MM01 

R: AATGGGTGGATGGATGGGT 

MM19 

R: CAGGTTCCAGGTCTTCCAT 

F: ATGGGTATTTCTTAATTGTG F: TAAAGCCCGCAACCAAAC MM03 

R: ATCAAATTGCGAACTG 

MM20 

R: CAAGAGTGCTTTTGTCGG 

F: TAGGAGTGGGCGCTCTTAC F: TCAGATGGAAACAACCTC MM04 

R: CATTGTCTATGCCTCGCCTCT 

MM23 

R: GTTACCCAGGACCGCTTA 

F: CCGGCTAGGTAGACTGAC F: GCGTAAAATGCGTATCAGA MM06 

R: GGAGCTCCGTCTGTGGAATCA 

MM25 

R: CACCCTAGAAACCCCAGAG 

F: CGCATATTATTGATAGGGTAG F: CTGATTGAAATCTTCGGTATG MM08 

R: AAGTTGCCATATGACCTAAGT 

MM27 

R: GACTAGGGGATTAGGTCTTGA

F: CAGGTTCCAGGTCTTCCAT F: TGGAAGTTGATAATCTGAAGC MM18 

R: GACGCTTTGTCCAGATTTT 

MM29 

R: TTCTACTGACCTAAGCTGCTG 

注: B=C/G/T; D=A/G/T; H=A/C/T; Y=C/T; V=A/C/G. 

Note: B=C/G/T; D=A/G/T; H=A/C/T; Y=C/T; V=A/C/G. 

 

1.5  SSR-PCR 反应体系及程序 

SSR-PCR 反应体系为 25 μL, 包括 10×PCR 

Buffer 2.5 μL, 25 mmol/L Mg2+ 2.0 μL, 10 mmol/L 

dNTPs 2.0 μL, 正向反向引物各 0.5 μmol/L, Taq

酶 1.0 U, 模板约 100 ng。程序为: 首先进行 94 ℃

预变性 4 min; 然后 94 ℃变性 40 s, Tm 复性 30 s, 

72 ℃延伸 30 s, 反应进行 35 个 cycle, 最后 72 ℃

延伸 10 min。扩增产物用 ABI 3730 进行毛细管电

泳, 确定每个个体的等位基因大小。 

1.6  数据分析 

运用 SPSS 18.0 软件, 以聚类分析、主成分分

析和判别分析等 3 种多元分析方法对 6 个不同文

蛤群体的形态测量性状的差异进行比较分析, 确

定其亲缘关系。为消除样品规格大小对形态特征

的影响, 将所有参数分别除以本身壳长值(AB)予

以校正, 得到 5 个形态特征比例性状, 再分别求

出各组参数校正值的平均值。 

聚类分析: 聚类方法为最短欧氏距离系统聚
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类法。 

主成分分析: 从获得的 5 个形态特征比例性

状中运算得出综合性指标 , 即互不关联的主成

分。主成分贡献率和累计贡献率的计算参照文献

[18]进行。 

判别分析: 采用逐步判别法进行判别分析。

对所有性状比例参数进行校正。对所有样本逐个

判别 , 判别准确率及综合判别率的计算公式 [19]

如下: 判别准确率 P1(%)=判别正确的样品数/实

测样品数×100; 判别准确率 P2(%)=判别正确的

样 品 数 / 判 别 样 品 数 ×100; 综 合 判 别 率 P   

1

k
ii

A
 1

k
ii

B
 式中, Ai 为第 i 个群体判别正确

的样品数, Bi 为第 i 个群体实际判别的样品数, k

为群体数。 

微卫星数据分析步骤则如下: 获得各微卫星

位点上等位基因的条带大小后, 将所得结果进行

归类, 采用 Popgene 32 软件进行遗传参数分析, 

并根据各群体遗传多样性参数计算了各群体间的

遗传分化系数、遗传距离。基于遗传距离 , 用

Mega 5.0 软件构建所有群体样品的系统发育树。 

2  结果与分析 

2.1  形态特征比例性状的多元统计分析 

2.1.1  形态特征比例性状的差异分析  对 5 个不

同海域文蛤群体及江苏文蛤子三代选育群体的形

态特征比例性状进行了单因子方差分析, LSD 法

多重比较结果表明: 日本三重文蛤群体与中国文

蛤群体 5 个形态测量性状均存在显著差异 (P< 

0.05), 江苏文蛤群体与其子三代仅在韧带长 /壳

长性状上存在显著差异(P<0.05), 二者与广西文

蛤群体也仅有 1 个形态测量性状(江苏群体与广西

群体的壳宽/壳长、江苏子三代群体与广西群体的

韧带长/壳长)存在显著性差异(P<0.05), 山东文蛤

群体与辽宁文蛤群体之间性状差异较少, 但这两

个群体与其他群体至少存在 3 个形态测量性状 

(壳宽/壳长、韧带长/壳长、楯面长/壳长)上的显著

性差异(P<0.05)(表 3)。 
 

表 3  6 个不同文蛤群体的 6 个形态比例性状的校正值比较 

Tab. 3  Correction with morphological proportion of six morphometric  
characteristics among six different Meretrix meretrix populations  

n=30; x ±SD 

性状 
trait 

广西北海 
Beihai, Guangxi 

江苏南通 
Nantong, Jiangsu 

山东东营 
Dongying, Shandong

辽宁丹东 
Dandong, Liaoning

日本三重 
Mie, Japan 

江苏子三代 
F3, Jiangsu 

壳宽/壳长 
GH/AB 

0.512±0.025a 0.502±0.018b 0.484±0.013c 0.491±0.017c 0.501±0.019d 0.511±0.018ab

壳高/壳长 
CD/AB 

0.821±0.018a 0.827±0.019a 0.823±0.035a 0.827±0.018a 0.795±0.043b 0.832±0.019a 

韧带长/壳长 
DE/AB 

0.739±0.018a 0.740±0.03a 0.721±0.032b 0.726±0.02b 0.737±0.022c 0.659±0.028d

楯面长/壳长 
DF/AB 

0.293±0.026a 0.299±0.021a 0.263±0.018b 0.28±0.025b 0.312±0.025c 0.30±0.026a 

楯面宽/壳长 
MN/AB 

0.237±0.016a 0.259±0.019b 0.202±0.018c 0.251±0.021b 0.224±0.024d 0.243±0.021ab

注: 同行上标标有不同小写字母者表示组间存在显著性差异(P<0.05); 标有相同小写字母者表示组间无显著性差异(P>0.05). 

Note: The different superscripts mean the differences are significant (P<0.05), while the same superscript means the difference is not sig-

nificant (P>0.05)． 

 

2.1.2  基于形态特征性状的聚类分析  江苏南通

文蛤群体与其选育后代江苏子三代文蛤群体距离

最近, 之后与广西文蛤聚为一类, 山东文蛤则与

辽宁文蛤聚为一类, 三重文蛤群体与其他文蛤群

体的距离最远(图 2)。 

2.1.3  主成分分析  对 5 个不同海域文蛤群体及

江苏文蛤子三代选育群体的形态比例性状进行了

主成分分析。特征值>1 的主成分共有 2 个, 其中

主成分 1 的贡献率为 36.98%, 主成分 2 的贡献率

为 21.17%, 累计贡献率为 58.15%。在主成分 1 中, 



第 3 期 曹奕等: 多元统计方法和 SSR 标记对不同海域文蛤及选育群体亲缘关系分析 269 

 

楯面长/壳长(DF/AB)、壳宽/壳长(GH/AB)的影响

最大, 其贡献率分别为 82.2%、80%; 主成分 2 中, 

韧带长/壳长(DE/AB)影响最大, 贡献率为 77.5% 

(表 4)。根据 2 个主成分因子的得分绘制散点图, 

结果显示 6 个群体中日本三重文蛤群体只分布在

三、四象限, 独立为一个区域, 其余群体在 4 个象

限均有分布且互相重叠(图 3)。 

2.1.4  判别分析  通过 SPSS 18.0 对 6 个不同文

蛤群体样品形态数据进行判别分析, 获得 5 个性

状特征校正值, 以及 6 个群体的判别函数。以 a、

b、c、d、e 指代壳宽/壳长(GH/AB)、壳高/壳长

(CD/AB)、韧带长/壳长(DE/AB)、楯面长/壳长 

 

 
 

图 2  6 个不同文蛤群体的形态性状聚类分析图 

D: 山东东营群体; G: 广西北海群体; J: 日本三重群体;  

L: 辽宁丹东群体; S: 江苏南通群体; SF3: 江苏子三代群体. 

Fig. 2  Cluster analysis among six different  
Meretrix meretrix populations 

D: Population from Dongying, Shandong; G: Population from 
Beihai, Guangxi; J: Population from Mie, Japan; 

L: Population from Dandong, Liaoning;  
S: Population from Nantong, Jiangsu;  

SF3: F3 selective breeding population from Jiangsu. 

 
表 4  6 个不同文蛤群体的 5 个形态比例性状 

主成分分析因子负荷值及贡献率 

Tab. 4  Factor loadings of principal components and  
contribution ratio extracted 

from 5 morphological characters among six  
different Meretrix meretrix populations 

主成分  
principal component 性状 trait 

1 2 

壳宽/壳长(GH/AB) 0.800 –0.273 

壳高/壳长(CD/AB) 0.308 0.573 

韧带长/壳长(DE/AB) 0.230 0.775 

楯面长/壳长(DF/AB) 0.822 –0.223 

楯面宽/壳长(MN/AB) 0.621 0.076 

各主成分贡献率/% contribution ratio 36.98 21.17 

注: * 表示负荷值>0.700, 为主要贡献变量. 

Note: Variables with the main contribution to each factor are ex-
plained by * marked loading >0.700. 

 
 

图 3   6 个不同文蛤群体形态比例性状的 

2 个主成分散布图 

Fig. 3  Scatterplot scores for the 2 principal components  
based on morphological proportion among six different Mere-

trix meretrix populations 
 

(DF/AB)、楯面宽/壳长(MN/AB)。6 个文蛤群体的

判别公式如下:  

广 西 文 蛤 群 体 : YG=1190.689a+791.667b+ 

611.078c–270.654d+182.555e–837.561 

江 苏 文 蛤 群 体 : YS=1143.942a+798.129b+ 

603.16c–238.369d+239.321e–837.561 

山 东 文 蛤 群 体 : YD=1151.948a+810.465b+ 

603.092c–300.039d+103.671e–802.512 

辽 宁 文 蛤 群 体 : YL=1135.999a+811.466b+ 

585.734c–266.365d+226.429e–819.943 

三 重 文 蛤 群 体 : YJ=1152.085a+747.755b+ 

626.720c–237.956d+192.429e–806.087 

江 苏 子 三 代 文 蛤 群 体 : YSF3=1204.368a+ 

866.114b+436.349c–223.65d+220.652e–807.118 

6 个不同文蛤群体的形态性状判别分析结果

为: 判别准确率 P1 为 40%~96.67%, P2 为 46.43%~ 

93.55%, 6 个不同群体的综合判别率为 62.78% (表

5)。判别准确率最高的为日本三重文蛤群体, 其

P1 为 96.67%, P2 为 93.55%, 显著高于我国文蛤群

体的判别准确率。 

2.2  SSR 标记分析结果 

2.2.1  6 个不同文蛤群体的遗传多样性水平  12

对 SSR 引物在 6 个不同文蛤群体中共检测到 78

个等位基因, 平均每个位点等位基因数为 6.5 个。

6 个群体分别检测到的等位基因数为 62、68、59、

60、56、67 个。各群体有效等位基因数范围为 
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2.55~3.46, Shannon’s 信息指数范围为 0.602~0.779, 

多态信息含量 PIC 介于 0.485~0.612 之间, 均表现

出高度的多态性(表 6), 表明 6 个文蛤群体遗传多

样性均相对丰富。其中江苏南通群体的遗传多样

性水平最高, 江苏选育子三代群体各项遗传多样

性参数均值略低于江苏南通群体, 二者之间并无

显著性差异(P>0.05)。 

2.2.2  6 个不同文蛤群体的遗传分化状况与 SSR

聚类分析结果  经过软件分析计算, 6 个不同文

蛤群体间的遗传分化系数 Fst 为 0.0208~0.1135, 

其中广西文蛤群体、江苏文蛤群体、江苏选育子

三代群体未出现明显分化, 其余群体均出现中等

程度分化。同时利用 Popgene 32 软件计算了 6 个

不同文蛤群体间的遗传距离(表 7)。并根据该数据

通过 MEGA 软件绘制出了 6 个不同文蛤群体及其

个体的 UPGMA 聚类图(图 5, 图 6)。聚类分析结

果表明: 江苏南通文蛤群体与其选育后代江苏子

三代文蛤群体先聚为一类, 之后与广西文蛤聚为

一类, 山东文蛤则与辽宁文蛤聚为一类, 之后我

国 4 个主产区文蛤聚类后再与日本文蛤群体聚在

一起, 此结果与形态聚类分析一致(图 5)。图 6 个

体的 UPGMA 聚类图结果表明: 6 个群体中江苏南

通文蛤群体与其选育后代江苏子三代文蛤群体有

6 个个体相互混杂(20%), 其余大部分个体各自独

立汇聚成一支。只有零星个体出现在其他群体中, 

分类准确率为 91.3% (164/180)。从不同群体角度

来看, 个体间的聚类结果与群体间的聚类结果相

一致。 
 

表 5  6 个不同文蛤群体形态性状判别分析结果 

Tab. 5  Discriminant results of morphological proportion of six different Meretrix meretrix populations 

判别正确/% accuracy 预测分类 predicted species membership 
群体 population 样品数量 number

P1 P2 G S D L J SF3 

广西北海(G) Beihai,Guangxi 30 50 57.69 15 3 2 4 0 6 

江苏南通(S) Nantong, Jiangsu 30 53.33 48.65 2 18 0 4 1 5 

山东东营(D) Dongying, Shandong 30 86.67 81.25 2 0 26 1 0 1 

辽宁丹东(L) Dandong, Liaoning 30 53.33 59.26 2 7 2 16 0 3 

日本三重(J) Mie, Japan 30 96.67 93.55 1 0 0 0 29 0 

江苏子三代(SF3) F3, Jiangsu 30 40 46.43 4 9 2 2 1 12 

合计 total 180 62.78 69.30 26 37 32 27 31 27 

 

表 6  微卫星分析得到的 6 个不同文蛤群体遗传多样性参数 

Tab. 6  Genetic diversity of six different Meretrix meretrix populations by SSR 
n=30; x ±SD 

群体 
population 

等位基因数 
Na 

有效等位 

基因数 Ne 

多态信息 

含量 PIC 

Shannonʼs 
信息指数 I 

观察杂合度 
Ho 

期望杂合度 
He 

广西北海(G) 
Beihai, Guangxi 

5.17±0.18a 3.01±0.07a 0.523±0.021a 0.685±0.041a 0.658±0.03a 0.637±0.028a 

江苏南通(S) 
Nantong, Jiangsu 

5.67±0.22b 3.46±0.13b 0.612±0.032b 0.779±0.029b 0.719±0.027b 0.701±0.023b 

山东东营(D) 
Dongying, Shandong 

4.92±0.16a 2.84±0.10c 0.504±0.026a 0.626±0.013c 0.587±0.038c 0.568±0.032c 

辽宁丹东(L) 
Dandong, Liaoning 

5±0.25a 2.98±0.13a 0.518±0.01a 0.632±0.02c 0.636±0.024a 0.613±0.018a 

日本三重(J) 
Mie, Japan 

4.67±0.18c 2.55±0.09d 0.485±0.018c 0.602±0.015d 0.565±0.043c 0.548±0.036c 

江苏子三代(SF3) 
F3, Jiangsu 

5.58±0.2b 3.39±0.12b 0.597±0.024b 0.746±0.034b 0.683±0.035b 0.688±0.026b 

注: 同行上标标有不同小写字母者表示组间存在显著性差异(P<0.05); 标有相同小写字母者表示组间无显著性差异(P>0.05). 

Note: The different superscripts mean the differences are significant (P<0.05), while the same superscript means the difference is not sig-

nificant (P>0.05)． 
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表 7  6 个不同文蛤群体间遗传分化系数和遗传距离 

Tab. 7  Genetic distance and genetic diversity coefficient of six different Meretrix meretrix populations 

群体 
population 

广西北海 
Beihai, Guangxi 

江苏南通 
Nantong, Jiangsu

山东东营 
Dongying, Shandong

辽宁丹东 
Dandong, Liaoning

日本三重 
Mie, Japan 

江苏 

子三代 F3, Jiangsu

广西北海 
Beihai, Guangxi 

– 0.0182 0.0455 0.0487 0.0877 0.0220 

江苏南通 
Nantong, Jiangsu 

0.0395 – 0.0437 0.0490 0.0910 0.0106 

山东东营 
Dongying, Shandong 

0.0799 0.0764 – 0.0357 0.0775 0.0430 

辽宁丹东 
Dandong, Liaoning 

0.0943 0.0885 0.0651 – 0.0839 0.0495 

日本三重 
Mie, Japan 

0.1135 0.1020 0.0913 0.0925 – 0.0892 

江苏子三代 
F3, Jiangsu 

0.0424 0.0208 0.0844 0.0894 0.0968 – 

注: 对角线以上为遗传距离, 对角线以下为遗传分化系数. 

Note: The data above diagonal are genetic distance (Da) and the date below diagonal are genetic differentiations (Fst). 

 

 
 

图 4  基于微卫星标记的 6 个不同 

文蛤群体的 UPGMA 聚类图 

D: 山东东营群体, G: 广西北海群体, J: 日本三重群体,  

L: 辽宁丹东群体, S: 江苏南通群体, SF3: 江苏子三代群体. 

Fig. 4  The UPGMA dendrogram of individuals from six  
different Meretrix meretrix populations by SSR 

D: Population from Dongying, Shandong; G: Population from 
Beihai, Guangxi; J: Population from Mie, Japan; 

L: Population from Dandong, Liaoning;  
S: Population from Nantong, Jiangsu;  

SF3: F3 selective breeding population from Jiangsu. 

 

3  讨论 

3.1  两种方法对不同海域文蛤及选育群体亲缘

关系的分析结果 

从多元统计方法中的显著性分析结果来看 , 

日本三重文蛤群体在形态比例性状上与我国所供

试的 5 个文蛤群体都存在着显著性差异(P<0.05), 

我国不同海域文蛤群体及选育群体的形态比例性

状差异并不明显; 主成分分析则表明: 日本文蛤

的分布独立为一个区域, 其余群体分布互相重叠, 

而判别分析表明, 日本三重文蛤群体的形态可辨

别率高达 90%以上, 显著高于我国文蛤群体的判

别准确率。这些结果均表明日本文蛤群体与我国

文蛤群体形态上差异明显, 相对容易辨别。 

从通过微卫星手段获得的遗传分化指数(Fst)

来看, 日本文蛤与我国文蛤的遗传差异较大(Fst> 

0.1); 江苏南通文蛤与其选育后代江苏子三代文

蛤、广西群体之间分化程度较小(Fst<0.05), 渤海

湾的山东文蛤群体与辽宁文蛤群体之间分化程度

不够明显 , 但与其他群体间有中等程度的分化

(0.05<Fst<0.1)[20], 该结果与形态性状的显著性分

析结果相符合。在文蛤群体间亲缘关系聚类分析

结果上, 多元统计方法和微卫星标记鉴定的结论

一致: 江苏南通文蛤群体与其选育后代江苏子三

代文蛤群体先聚为一类, 之后与广西文蛤聚为一

类, 再与山东文蛤和辽宁文蛤聚为一类, 最后与

三重文蛤群体聚为一类。但在个体分型方面, 形

态分析的综合判别准确率为 62.78%, 而微卫星标

记的鉴别准确度高达 91.3%。两种分析方法在个

体鉴别准确度方面存在较大差异。 

王超等[21]通过 16S rRNA 及 COI 基因测序比

对的手段, 认为日本三重文蛤与我国沿海文蛤之

间遗传分化已达到亚种水平, 吴杨平等[15]则通过

多变量形态分析认为日本文蛤属于丽文蛤, 与文

蛤差异较大, 本研究结果验证了以上结论。 
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图 5  基于微卫星标记的 6 个不同文蛤群体个体的 UPGMA 聚类图 

Fig. 5  The UPGMA dendrogram of individuals from six different Meretrix meretrix populations by SSR 
 

3.2  两种方法所得结果存在差异的原因分析及

进行联合分析的必要性 

运用多元统计方法进行形态分析及微卫星标

记手段获得的群体间的亲缘关系结果一致, 但在

个体分型方面, 微卫星标记的鉴别准确度却远高

于形态分析结果。出现该差异的原因有以下几点: 

(1)个体受生存环境变化如饵料、气温、水质、盐

度等因素的影响较大, 产生的形态变化导致错误

鉴定; (2)形态学鉴定只能从表观形态上鉴定个体

所属的地理种群 , 当不同海域文蛤形态相近时 , 

难以进行明确鉴定。而分子标记能够从基因方面

准确地将不同个体所属种群鉴定出来[22]。 

多元统计方法进行形态分析能够准确地进行

个体性状描述, 用直观的标记研究可度量性状的

遗传显得更简单、更方便, 所以该方法仍是种群

鉴定的研究基础, 但其受环境影响较大, 鉴定准

确率不高, 在开始研究前有必要采用分子标记鉴

定方法来对形态分析结果进行补充验证。而分子

标记方法不受环境的影响, 也不受基因表达与否

的限制, 数量丰富, 遗传稳定, 鉴定准确率高, 但

其只能间接反映生物的相关目标性状, 在具体研

究过程中要结合形态分析数据才能够体现其研究

价值[23]。只有将形态学标记、分子标记、以及其

他技术方法(如生化分析、免疫学分析等)有机结

合在一起, 运用多种技术分析才能弥补各种方法

本身存在的不足, 才能更全面的揭示研究事物的

本质, 也只有这样才能更好的为文蛤的研究及选

育工作服务。 

3.3  研究结果对于文蛤种质保护及选育工作的

帮助 

本研究通过两种手段对日本文蛤群体及我国

沿海主产区的文蛤群体之间的亲缘关系进行了梳
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理, 对我国文蛤种质保护及选育工作提供了以下

帮助: (1)对当前我国文蛤种质资源进行了初步挖

掘和评价。两种方法均得出广西文蛤与江苏文蛤

亲缘关系相对较近的结论 , 与林志华等 [24]运用

AFLP 标记获得的结果存在差异。其原因可能与

采用的分子标记方法不同相关, 同时亦表明由于

近年来我国文蛤自北而南的异地移养增多, 广西

地区原种可能出现种质混杂状况。为保证文蛤种

质资源的可持续利用, 必须对该地文蛤异地移养

严格监管, 建立可追溯系统, 避免当地原始种群

基因污染状况加剧。同时通过研究结果使得将亲

缘关系最远的江苏文蛤群体与三重文蛤群体进行

杂交选育以获得新品种存在可能性, 但其杂交子

代是否能够具备杂种优势仍需通过后续工作来进

行评估。(2)验证了江苏文蛤群体选育的可行性。

吴杨平等 [25]在进行文蛤选育过程中发现江苏红

壳色文蛤有着显著生长优势, 因此开始对其进行

群繁选育, 但其在繁育数代后, 是否会出现近交

衰退, 带来遗传多样性的下降, 导致优良性状的

消失, 一直不得而知。而本研究结果表明: 在选育

至子三代时, 其遗传多样性与原种相比并无显著

差异(P>0.05), 这就说明通过该途径培育文蛤新

品种是完全可行的。 
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Phylogenetic relationships among different populations and selective 
breeding of Meretrix meretrix, based on multivariate statistical analysis 
and simple sequence repeat markers 
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Abstract: In recent years, due to frequent translocation, the genetic background of Asiatic hard clams, Meretrix 
meretrix, has become unclear. This affects the protection of the germplasm and selective breeding, thus hindering 
the sustainable development of the Asiatic hard clam aquaculture industry. We aimed to explore the germplasm 
resources of Asiatic hard clam populations from different sea areas and evaluate the breeding potential of the dif-
ferent populations. To do so, the phylogenetic relationships between five populations from different sea areas in 
China, a selectively bred F3 population from Jiangsu, China, and a population from Japan, were analyzed using 
multivariate statistical methods such as cluster analysis, principal component analysis, discriminant analysis, and 
microsatellite markers. The results indicate that: (1) There were significant differences between the morphological 
characteristics of the Asiatic hard clam population from Japan and the five Chinese populations tested (P<0.05), 
which were verified by principal component analysis and discriminant analysis. The genetic differences between 
the population from Japan and the five Chinese populations were also significant (Fst>0.1). (2) The results of the 
cluster analyses using the two different methods were consistent. The initial broodstocks from Nantong and Ji-
angsu and their offspring (the F3 selective-breeding population) were clustered together first and then grouped 
with the population from Guangxi. The population from Shandong was clustered with the population from Liaon-
ing. Chinese populations clustered together and then clustered with the population from Japan. The accuracy with 
which individuals were identified was higher when using simple-sequence repeat (SSR) markers (91.3%) than 
when using multivariate statistical methods (62.78%). (3) No significant difference in genetic diversity was found 
among initial broodstocks from Nantong, Jiangsu, and their offspring, the selectively bred F3 population (P<0.05). 
This experiment shows that the differences between populations from Japan and China are clearly reflected at the 
morphological and genetic level. The reasons underlying the differences found using the two methods (SSR and 
multivariate statistical methods) were analyzed, and the necessity of joint analysis using these two methods is ex-
plained. Our results also reflect the effects of frequent translocation on the germplasm. Based on our results, we 
recommend cross breeding between distant populations to protect the germplasm resources of Asiatic hard clams. 
The selectively bred F3 population was regarded as the offspring of populations from Jiangsu. SSR marker data 
suggests that this population has the potential for continuous breeding. Furthermore, the feasibility of cultivating 
new varieties of Asiatic hard clams by mass selection was verified. 

Key words: Meretrix meretrix; multivariate statistical analysis; simple-sequence repeat (SSR); germplasm re-
source; selective breeding population; phylogenetic relationship 
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