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文蛤 CDK1 基因在选育与自然群体早期生长阶段中的表达特征 
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摘要: 为探究细胞周期素依赖性激酶 1(CDK1)在选育群体红文蛤和自然群体黄文蛤(Meretrix meretrix)苗种生长发

育中的作用, 本实验采用 RACE 技术克隆获得文蛤 CDK1 基因(MmCDK1)的 cDNA 序列, 该基因 cDNA 序列全长为

1623 bp, 其中包括 353 bp 的 5′末端非翻译区(UTR), 370 bp 的 3′UTR, 900 bp 的开放阅读框(ORF), 共编码 299 个氨

基酸。预测氨基酸序列具有较高的保守性, 包含 STKc-CDK1-euk 结构域、丝氨酸/苏氨酸蛋白激酶家族特征序列

DLKPQN 和 G/V-T/S-X-X-Y/F-X-A-P-E、与 cyclin B 结合相关的保守序列 PSTAIRE, 以及与 ATP 相结合的保守序

列 GXGXXG 和 K33。组织表达结果显示, MmCDK1 基因在各个组织中广泛表达, 其中性腺中的表达量最高, 其次

是外套膜。不同条件(光照、饵料)培育实验中，光照强度分别为 2.16~778 Lux 和 1.48~70.6 Lux，饵料密度分别为

20×104 ind/mL 和 5×104 ind/mL，结果显示 , 红文蛤苗种表现出比黄文蛤苗种更快的生长速度; 各养殖条件下

MmCDK1 基因的差异表达结果与生长数据呈正相关关系 , 各组中红文蛤 MmCDK1 的表达量显著高于黄文蛤

(P<0.05)。由此推测, MmCDK1 基因在文蛤苗种生长中发挥重要作用, 且选育后的红文蛤较黄文蛤拥有更好的生长

性能。本实验将为进一步研究文蛤生长发育相关机制提供参考, 也为文蛤新品种选育奠定理论基础。 

关键词: 文蛤; CDK1 基因; 早期生长阶段; 生长性能; 差异表达 

中图分类号: S961      文献标志码: A           文章编号: 1005–8737–(2020)09–1042–10 

细胞周期依赖性蛋白激酶 (cyclin dependent 
kinases, CDKs)属于丝/苏氨酸蛋白激酶家族, 目
前所发现的 CDKs 家族基因有十几种, 主要参与

调控真核生物细胞增殖过程, 驱动细胞周期有序

地进行 DNA 合成及有丝分裂, 促进细胞的生长

和增殖[1-2]。其中 CDK1 是促进细胞从 G2 向 M 期

转化的关键因子, 在有丝分裂和减数分裂过程中

承担着非常重要的角色: 在 G2 期, CDK1 能与细

胞周期素 B(Cyclin B)结合形成成熟促进因子复合

体; 在 G2 后期和 M 前期, CDK1 与细胞周期素

A(Cyclin A)结合后启动细胞向 M 期推进[3-4]。哺

乳动物中, 沉默 CDK1 基因的小鼠, 其体细胞和

生殖细胞的增殖速度减慢; 敲除 CDK1 基因的小

鼠无法存活, 丢失 CDK1 的胚胎成纤维细胞在 G2
期停止生长[5-6]; CDK1 也被证明在小鼠卵母细胞

的减数分裂中起重要作用[7]。因此, CDK1 与生物

体细胞的生长和增殖有着密不可分的关系。此外, 
人类快速增殖的癌细胞中磷酸化 CDK1表达上调, 
可作为癌细胞免疫组织化学表达的有用检测指标, 
也是抗癌药物主要抑制细胞周期过程的治疗靶 
点 [8-9]。水生动物中 , 已在多个物种中进行了

CDK1 基因克隆及表达分析, 如拟穴青蟹(Scylla 
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paramamosain)、大菱鲆(Scophthalmus maximus)、
红螯螯虾(Cherax quadricarinatus)等[10-12]。贝类中

仅见长牡蛎(Crassostrea gigas) CDK1 克隆与表达

的报道[13]。 
文蛤(Meretrix meretrix)是中国重要的养殖贝

类之一。近年来, 随着国内外市场需求的增加, 文
蛤养殖热度不断提升 , 但由于天然附苗场消失 , 
“海上无苗”现象日益严重。目前及今后一段时间

通过繁育人工苗种并开展池塘养殖是文蛤养殖的

发展趋势。养殖实践表明, 未经选育的文蛤壳色

偏黄, 养殖周期长, 抗逆性差, 已无法满足产业

良性发展的需求。因此, 选育适合池塘养殖的文

蛤新品种对提高养殖产量和效益具有重要意义。

江苏省文蛤良种场通过连续多年选育培育出一个

红壳色文蛤新品系, 该品系在生长速度和抗逆性

上均优于文蛤自然群体。为探讨红壳色文蛤新品

系生长优势, 从构建的文蛤转录组文库中筛选到

CDK1 基因中间片段, 采用 RACE 技术克隆获得

cDNA 基因全长序列, 比较红壳色文蛤新品系与

自然群体黄文蛤苗种在不同的光照和饵料培育条

件下的生长情况, 并使用荧光定量 PCR 检测相应

条件下 CDK1 基因的差异表达。目前, 文蛤中尚

未有 CDK1 基因克隆的报道, 本研究比较选育群

体红文蛤与自然群体黄文蛤苗种 CDK1 基因的表

达差异, 以期为研究文蛤生长发育相关功能和机制

提供参考, 也为文蛤新品种的开发奠定理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  MmCDK1 基因 cDNA 全长克隆 
采用 RACE 技术克隆获得 MmCDK1 基因

cDNA 序列全长。使用 RNA 提取试剂盒(天根)提
取文蛤性腺总 RNA, 使用 Clontech RACE 试剂盒

合成 cDNA 第一条链。在本实验室构建的文蛤转

录组文库中获得MmCDK1 EST序列, 在已知的中

间片段上设计 3′RACE 和 5′RACE 特异性引物(表
1), PCR 产物进行琼脂糖凝胶电泳检测并切胶回

收, 将纯化产物与 pMD18-T 载体进行连接并导入

DH5α 大肠杆菌感受态细胞, 37 ℃过夜培养, 经
阳性克隆筛选后, 将含有目的基因片段的菌液送

至上海生工生物工程有限公司测序。 

 
表 1  文蛤 CDK1 基因克隆及荧光定量所用引物 

Tab.1  Primers used for MmCDK1 mRNA cloning and qPCR reactions of Meretrix meretrix 

引物 primer 序列 (5′–3′) sequence (5′–3′) 功能 application 

CDK1 5′-RACE TGTCCACTTGGTATTGTGTCCAT 5′-RACE 

CDK1 3′-RACE AATGCTGATATACGACCCTTCCC 3′-RACE 

Q-F CAAGGAACTGCAACATCCAAACA 荧光定量引物 primers for qPCR 

Q-R AAGATCACGATGTAGGACACGAC 荧光定量引物 primers for qPCR 

β-actinF TTGTCTGGTGGTTCAACTATG 荧光定量内参 control for qPCR 

β-actinR TCCACATCTGCTGGAAGGTG 荧光定量内参 control for qPCR 

 
1.2  序列分析 

序列拼接后, 使用 ORF Finder (https://www. 
ncbi.nlm.nih.gov/orffinder/)寻找 MmCDK1 基因开

放阅读框, 并翻译成相应的氨基酸, 用 NetPhos 
3.0 Server (http://www.cbs.dtu.dk/services/NetPhos/)
进行磷酸化位点分析, 用 SMART 软件(http://smart. 
embl-heidelberg.de/)进行蛋白结构域和功能域的

预测和分析, 利用 ExPASY 软件(http://web.expasy. 
org/compute_pi/)预测氨基酸序列的理论等电点及

分子量, 利用 MEGA 5.0 构建系统进化树。 
1.3  RNA 提取及 MmCDK1 基因组织表达分析 

8 月份选取野生活体文蛤 , 壳长 (35.62± 
2.60) mm, 用于不同组织表达实验。选取 4 个文

蛤置于冰上麻醉, 分别取其肝胰腺、鳃、闭壳肌、

外套膜、斧足、性腺等 6 个组织样品, 用 1×PBS(磷
酸盐缓冲盐水 , 0.01 mol/L)洗涤后 , 液氮速冻 , 
–80 ℃冰箱冻存, 用于 RNA 提取。使用 RNA 提

取纯化试剂盒(天根)获取各个组织的总 RNA, 测
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定 OD260/OD280 值及 1.2%琼脂糖凝胶电泳评估

RNA 浓度和质量, 使用反转录试剂盒(天根)将总

RNA 反转录为 cDNA, –20 ℃保存。 
使用Applied Biosystems 荧光定量PCR仪分析

MmCDK1 的表达量, 根据天根荧光定量预混试剂

盒说明书配置如下扩增体系: 总体积 20 μL, 其中

cDNA 1 μL(100 ng), 2×SuperReal Premix Plus 10 μL, 
10 μmol/L 特异性正向和反向引物各 0.6 μL(表 1), 
50×ROX 参考染料 2 μL, ddH2O 5.8 μL。反应条件: 
95 ℃温浴 15 min, 活化 Hot Start Taq DNA 聚合酶, 
然后按 95 ℃ 10 s、60 ℃ 30 s 进行 40 个循环。每

个 cDNA 样品做 3 个重复, β-actin 基因作为内参基

因, 每次PCR分析结束时进行扩增产物的解离曲线

分析。 
1.4  光照、饵料密度实验及其 MmCDK1 差异表

达分析 
实验所用红壳色文蛤为江苏省文蛤良种场选

育的新品系, 黄壳色文蛤为如东海区野生未选育

群体(以下分别简称红文蛤和黄文蛤)。两种文蛤

均为江苏省文蛤良种场 2018 年 7 月同时繁育获得

的幼贝, 常规培养; 实验开始时红文蛤和黄文蛤

平均壳长分别为(1.13±0.18) mm、(1.32±0.16) mm。

实验在 1.5 t 的圆形缸中进行, 缸内铺设海沙, 播
苗密度约 1104 ind/m2, 24 h 连续充气, 定期换水, 
投喂叉鞭金藻(Dicrateria)等人工饵料。 
1.4.1  光照实验  光照培育条件为室外阳光棚和

室内遮光两组, 使用华谊照度计测量光照强度，

两组的光照强度范围分别为: 2.16~778 Lux (强光

组)，1.48~70.6 Lux (弱光组), 其余条件保持一致, 
设置 3 组平行。 
1.4.2  饵料实验  饵料密度为 20×104 ind/mL 和

5×104 ind/mL 两组, 以下简称高饵料组和低饵料

组, 其余条件保持一致, 设置 3 组平行。 
实验从 9 月 1 日开始, 9 月、10 月每隔半个月

取一次样, 具体取样时间为 9 月 15 日、9 月 30
日、10 月 15 日、10 月 30 日; 11 月、12 月由于温

度降低, 文蛤幼贝生长速度比前期慢, 间隔一个

月取一次样, 具体取样时间为 11 月 15 日、12 月

15 日。每次随机取样 50 粒, 用数显游标卡尺测量

壳长, 并计算各组壳长增长量。 
1.4.3  MmCDK1 差异表达分析  光照和饵料实

验结束时, 分别取各实验组文蛤的全组织, 组织

样本均用 1×PBS (磷酸盐缓冲盐水, 0.01 mol/L)洗
涤后, 液氮速冻, –80 ℃冰箱冻存。RNA 提取及

荧光定量具体步骤同 1.3。 
1.5  数据处理与分析 

荧光定量数据根据 2–ΔΔCt 计算相对拷贝数[14], 
所有数据均以平均值±标准差表示 ( SD)x  。通过

统计分析软件 SPSS 20.0 对结果进行单因素方差

(one-way ANOVA)分析, P<0.05 认为结果差异显著。 

2  结果与分析 

2.1  MmCDK1 基因 cDNA 全长序列的克隆与分析 
采用 RACE 技术克隆获得文蛤 CDK1 基因

cDNA 的 全 长 序 列 (GenBank: MN881779), 共

1623 bp, 其中 5′非翻译区 (untranslated regions, 
UTR)为 353 bp, 3′UTR 为 370 bp, 开放阅读框

(open reading frame, ORF)为 900 bp, 共编码 299
个氨基酸(图 1)。预测蛋白分子量为 34.33 kD, 理
论等电点 pI 为 7.68, 相对分子质量为 34323.75。
MmCDK1 的预测氨基酸序列包含 STKc-CDK1-euk
结构域 , 丝氨酸 /苏氨酸蛋白激酶家族特征序列

DLKPQN 和 G/V-T/S-X-X-Y/F-X-A-P-E, 27 个磷

酸化位点(9 Ser, 13 Thr 和 5 Try), 与 cyclin B 结合

相关的保守序列 PSTAIRE 以及与 ATP 结合相关

的保守序列 GXGXXG 和 K33。氨基酸序列比对

结果和系统进化树分析结果显示, 文蛤 CDK1 基

因与虾夷扇贝(Mizuhopecten yessoensis)等软体动

物类聚为一支, 软体动物又与甲壳类聚为非脊椎

动物一支, 哺乳动物和鱼类聚成脊椎动物一支(图
2, 图 3)。 
2.2  MmCDK1 基因的组织表达 

采用荧光定量 PCR 检测 CDK1 基因在文蛤 6
个不同组织中的表达情况 , 如图 4 所示。文蛤

CDK1 基因在被检测的各个组织中均有表达, 在
性腺中的表达量最高 (P<0.05), 其次是外套膜 , 
在鳃、肝胰腺、闭壳肌等表达量较低, 在斧足中

的表达量最低。 
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图 1  文蛤 CDK1 基因 cDNA 序列及其预测的氨基酸序列 
开放阅读框用大写字母表示, 非编码区用小写字母表示, 终止密码 TAA 下方加*表示, 丝氨酸/苏氨酸蛋白激酶家族特征序列

下加双下划线标注, 方框表示 ATP 结合位点, 灰色底纹表示 cyclin 结合位点保守序列. 
Fig. 1  Nucleotide and deduced amino acid sequences of MmCDK1 of Meretrix meretrix 

Open reading frame (ORF) are shown by capital letters; 3′ untranslated region (UTR) and 5′ UTR are listed with lowercase letters. 
The predicted stop codon of translation is marked with an asterisk. The sequence of serine/threonine protein kinases family are 

marked with double underlining. ATP interaction site is boxed. Cyclin binding site is marked with shadow. 
 

2.3  不同培育条件下 MmCDK1 的表达情况 
在不同光照、饵料密度下红、黄文蛤的生长

对比实验均显示红文蛤生长快于黄文蛤(图 5)。强

光和弱光条件下, 红文蛤新品系的壳长增长量明

显高于同一条件下的黄文蛤(P<0.05), 且强光组

生长明显快于弱光组(P<0.05)。高低饵料密度下, 
红文蛤新品系的壳长增长量也明显高于同一条件

下的黄文蛤(P<0.05), 且 20×104 ind/mL 高密度组

的红文蛤均生长快于其他组别(P<0.05)。 
进一步使用 qPCR 检测分析了 CDK1 基因在

不同养殖条件下红、黄文蛤中的表达差异。结果

如图 6 所示。在强光组, 红、黄文蛤的 CDK1 基

因 均 有 较 高 的 表 达 量 , 两 者 存 在 明 显 差 异

(P<0.05); 弱光条件下, 红文蛤的 CDK1 基因表达

量极显著高于黄文蛤(P<0.01)。在不同饵料浓度下, 
红、黄文蛤的表达量存在显著性差异, 红文蛤的

CDK1 表达量均显著高于黄文蛤(P<0.05)。由此可

见, 红文蛤快速生长与 CDK1 基因表达量存在一

定联系。 

3  讨论 

3.1  MmCDK1 基因序列特征 
本实验采用 RACE 技术首次克隆获得文蛤

CDK1 基因的 cDNA 全长序列, 通过比对分析, 该 
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图 2  文蛤 CDK1 基因与其他物种的氨基酸序列比对 
不同颜色表示氨基酸序列保守性的高低, 深蓝色表示序列的高保守性, 粉色其次, 浅蓝色保守性最低. 

Fig. 2  Multiple alignment of Meretrix meretrix MmCDK1 gene deduced amino acid sequences with other species 
The fully conserved residues are indicated in dark blue and strongly conserved residues are shown in pink;  

the low conserved residues are marked in light blue. 



第 9 期 陈素华等: 文蛤 CDK1 基因在选育与自然群体早期生长阶段中的表达特征 1047 

 

 
 

图 3  文蛤与其他物种 CDK1 氨基酸序列的系统进化树分析 
Fig. 3  The phylogenetic tree based on the amino acid sequences of CDK1 in Meretrix meretrix and other organisms 

 

 
 

图 4  文蛤 CDK1 在各个组织中的表达 
不同的字母表示不同组织间差异显著(P<0.05). 

Fig. 4  The expression levels of MmCDK1 in different tissues 
Different letters indicate significant difference  

between different tissues (P<0.05). 
 
基因所推导的氨基酸序列与其他物种的氨基酸序

列一致性达 84.21%, 且都具有丝氨酸/苏氨酸蛋

白激酶家族特有的结构域和位点。系统进化树分

析结果显示 , 与文蛤亲缘关系最近的是虾夷扇

贝、长牡蛎等软体动物, 软体动物门又与甲壳类

聚为无脊椎动物一支, 而哺乳动物的 CDK1 基因

与鱼类又聚为脊椎动物一大分支, 符合生物进化

规律。本研究结果说明 CDK1 基因的氨基酸序列

具有较高的保守性, 且文蛤 CDK1 基因可能发挥

着与其他物种相似的功能。 
3.2  MmCDK1 基因组织表达分析 

细胞周期依赖性蛋白激酶(CDKs)是细胞周期

调控的核心, CDK1 通过磷酸化细胞周期中的功

能蛋白, 对细胞的生长、增殖起到重要的调控作

用, 以保障细胞分裂的有序进行[15]。细胞分裂广

泛存在于生物体各个组织 , 但在不同的物种中 , 
组织表达量有所差异。郭佳伟等[11]发现 CDK1 基

因在大菱鲆各个组织中均有表达, 在性腺、肾脏

等生长发育较快的组织中表达量较高; 该基因在

其他鱼类的组织表达中也有着相似的规律, 如大

黄鱼(Larimichthys crocea) [16]、虹鳟(Oncorhynchus 
mykiss)[17]; 王桐[13]研究发现 CDK1 基因在长牡蛎

各个组织中均有表达, 其中在性腺中的表达量最

高, 其次是血淋巴, 在闭壳肌和外套膜中表达量

最少。本研究结果显示文蛤 CDK1 基因在各个 
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图 5  不同光照强度(A)和不同饵料密度(B)下红文蛤与黄文蛤的壳长增长量比较 
强光和弱光的光强度分别为 2.16–778 Lux 和 1.48–70.6 Lux, 高饵料和低饵料组的饵料密度分别为 20×104 ind/mL 和 5×104 ind/mL.  

同一时间各实验组不同字母表示差异显著(P<0.05).  
Fig. 5  Comparisons of shell length increment between the red clams and yellow clams in  

different light intensity(A) and algal concentration(B) 
Light intensities of high light group and low light group are 2.16–778 Lux and 1.48–70.6 Lux, respectively. Algal concentrations of 

high algal concentration group and low algal concentration group are 20×104 ind/mL and 5×104 ind/mL, respectively. 
Different letters between experimental groups at the same time indicate significant difference (P<0.05). 

 

 
 

图 6  不同光照强度(A)和不同饵料密度(B)下文蛤 CDK1 基因的表达差异 
强光和弱光的光强度分别为2.16~778 Lux和1.48~70.6 Lux, 高密度和低密度饵料组的饵料密度分别为20×104 ind/mL和5×104 ind/mL.  

* 表示两组之间的显著性差异(P<0.05); **表示差异极显著(P<0.01).  
Fig. 6  Expression levels of MmCDK1 in different light intensity(A) and algal concentration(B) 

Light intensities of high light group and low light group are 2.16-778 Lux and 1.48-70.6 Lux, respectively. Algal concentrations of 
high algal concentration group and low algal concentration group are 20×104 ind/mL and 5×104 ind/mL, respectively. 
* means significant difference (P<0.05) and ** means highly significant difference between the two groups (P<0.01).  

 
组织中广泛表达, 这说明 CDK1 基因在文蛤各个

组织中都发挥着重要的功能。MmCDK1 在性腺中

表达量最高, 其次是外套膜, 这可能与本实验所

取的文蛤样本正处于繁殖期有关, CDK1 基因在

细胞分裂旺盛的部位表达量高, 文蛤繁殖期性腺

细胞减数分裂旺盛, 因此表达量最高; 外套膜与

文蛤的生长息息相关, 处于生长期的文蛤外套膜

细胞分裂旺盛, 表达量相对较高。 

3.3  MmCDK1 基因与文蛤生长的相关性分析 
水生生物体的生长、发育和存活率等明显受

到光照和饵料的影响, 偏离生物体自然光周期的

光照条件, 不仅会造成生物生长速度减慢, 还对

生物体幼体的生长、变态和存活都起到负作用, 如
蛙形蟹(Ranina ranina)[18]和克氏双锯鱼(Amphiprion 
clarkii)[19]。在生物体长期进化过程中, 生物体均

具有所需的最适光照强度 , 缢蛏 (Sinonovacula 
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constricta)稚贝生长实验表明 , 适宜的光照强度

有利于稚贝的生长, 过高或过低的光照强度则会

对稚贝的生长产生抑制 [20]; 在九孔鲍 (Haliotis 
diversicolor aquatilis)[21]、番红砗磲(Tridacna cro-
cea)[22]等其他贝类中也有相似的结论, 即适宜的

光照强度有助于贝类的生长、存活和代谢。水体

中饵料的缺乏或不足使得贝类通过滤水获得的饵

料降低, 导致贝类在一段时间内口的开启状态降

低或过滤活动停止, 这又引起贝类氧气吸收量的

降低, 新陈代谢也会下降, 都能使贝类生长停滞

或停止[23-25]。本实验中, 光照和饵料影响了红、

黄两种文蛤苗种的生长, 低光照强度和低饵料浓

度对两种文蛤的生长有抑制作用, 但红文蛤的生

长速度始终快于黄文蛤, 说明选育后的红文蛤比黄

文蛤有较好的生长优势及抗逆能力。 
CDK1 基因在各组实验条件下的表达情况与

红、黄文蛤的壳长生长情况呈正相关关系, 文蛤

苗种处于高速生长发育时期, 细胞有丝分裂旺盛, 
需大量 CDK1 进行调控。生长受抑制的条件下, 
CDK1 基因的转录水平也受到抑制 , 由此推测

CDK1 基因在文蛤早期苗种生长中发挥了重要作

用。目前有关 CDK1 基因功能的研究多集中于哺

育动物, 人体中 CDK1 在病变细胞中表达增强, 
可作为癌细胞增殖和肿瘤病变的诊断标志[26-28]; 绵
羊(Ovis aires)、牛(Bos Taurus)、小鼠(Mus musculus)
等生殖细胞发育周期的分子机制与 CDK1 密不可

分[29-31]。贝类中的研究仅见长牡蛎该基因与性腺

发育的关系, 贝类中该基因与生长的关系还未见

报道, 本研究初步探究了 CDK1 基因与早期文蛤

生长之间的关系, 其深入的分子调控网络还有待

进一步研究。 
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Expression analysis of the CDK1 gene between selected and natural 
populations of juvenile Meretrix meretrix 
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LI Qiujie2 
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Abstract: Cyclin-dependent kinases (CDKs) are members of the serine/threonine protein kinase family and key 
regulators of the cell cycle transitions in eucaryon. CDK1, also known as Cdc2 or p34cdc2, is the first documented 
CDK and is vital for mitosis and meiosis. CDK1 functions as a catalytic subunit by binding with its regulatory 
subunit cyclin B to form a complex at the transition from G2 to M phase. The CDK1 gene has been described in 
several species, but investigations in mollusks are lacking. To study the function of the CDK1 gene in juveniles of 
selected (red clams) and natural (yellow clams) populations of Meretrix meretrix, we cloned a complete cDNA 
sequence of the CDK1 gene via rapid amplification of cDNA ends (RACE). The MmCDK1 cDNA is 1623 bp long 
and contains a 353 bp 5′ untranslated region (UTR), a 370 bp 3′ UTR, and a 900 bp open reading frame (ORF) 
encoding 299 amino acids. The predicted amino acid sequence of MmCDK1 exhibited serval conserved character-
istics, including a STKc-CDK1-euk domain, specific sequences of the CDK family DLKPQN and G/V-T/S-X-X- 
Y/F-X-A-P-E, the cyclin B binding site PSTAIRE, and ATP-coupled-sites GXGXXG and K33. Sequence align-
ments revealed that MmCDK1 shares significant homology with the CDK1 kinases from other species. The tissue 
distribution analyses showed that MmCDK1 is expressed in all of the tested tissues. The highest expression was in 
the gonad, followed by the mantle, suggesting that CDK1 plays an important role in the cells with active division 
in the gonad and mantle. In different aquaculture conditions experiments, the red clams grew faster than the yellow 
clams under high and low light and under high and low algal concentrations. The expression profiles of MmCDK1 
under different aquaculture conditions were consistent with the growth results that MmCDK1 expression level was 
also higher in the red clams. Therefore, we speculate that MmCDK1 is closely related to early juvenile growth and 
that the light and algal concentrations also play important roles (inappropriate conditions may inhibit juvenile 
growth). The red clams may possess better growth and development characteristics than the yellow clams. The 
results of this study contribute to a better understanding of the mechanisms of growth and provide basic informa-
tion for breeding new varieties of M. meretrix. 
Key words: Meretrix meretrix; CDK1 gene; juveniles; growth performance; differential expression 
Corresponding author: CHEN Aihua. E-mail: chenah540540@aliyun.com 


