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基于 CO I 和 16S rRNA 基因序列分析与比较中国沿海 7 个脊尾白

虾群体的遗传多样性 
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摘要: 脊尾白虾(Exopalaemon carinicauda)作为我国沿海特有经济虾类之一, 具有繁殖能力强、环境适应能力强、

生长周期快等生物学优点。为探究我国沿海脊尾白虾不同地理群体的遗传变异状况, 采用 PCR 产物纯化测序方法, 

分别测定了两个空间序列, 包括小尺度序列(浙北、浙中、浙南)和大尺度序列[渤海、黄海、东海(浙江)、东海(福

建)及南海], 共 7 个野生群体总计 210 个脊尾白虾样品的 CO I 和 16S rRNA 基因序列。获得了长度为 515 bp 的 CO 

I 基因序列, 其 A+T 含量为 58.65%; 获得了长度为 520 bp 的 16S rRNA 基因序列, 其 A+T 含量为 62.02%。CO I

与 16S rRNA 基因序列分析结果一致, 黄海群体的遗传多样性最高, 南海群体的遗传多样性最低。AMOVA 结果分

析也一致, 群体内的遗传变异大于群体间的遗传变异。两个基因序列分析的不同在于: CO I 基因序列分析共检测到

有 63 个变异位点, 单倍型多样性(Hd)为 0.353~0.809, 核苷酸多样性 Pi 为 0.00140~0.00497; 16S rRNA 基因序列分

析共检测到有 41 个变异位点, 单倍型多样性(Hd)为 0.265~0.801, 核苷酸多样性(Pi)为 0.00102~0.00403。结论认为, 

CO I 基因的变异更大, 可以分辨更小尺度空间序列上的样本间的遗传差异。本研究结果可为脊尾白虾种质资源保

护提供基础数据。 
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脊尾白虾 (Exopalaemon carinicauda)广泛分

布于我国沿海, 为我国三大土著经济虾类之一[1]。

与其他虾类相比, 脊尾白虾具有繁殖能力强、环

境适应能力强、生长周期快等优点[2]。随着我国

脊尾白虾人工养殖面积的不断扩大, 不同地区间

虾的基因交流有所增加, 但养殖规模和环境情况

的变化仍导致脊尾白虾群体遗传多样性降低、优

质种质性状退化等问题出现[3]。因此, 遗传多样性

现状研究对于开展脊尾白虾人工养殖工作和野生

资源保护具有重要的意义。 

线粒体 DNA 作为一种普遍存在于真核生物

线粒体中可遗传物质, 已经成为研究物种起源及

其分化、近缘种、亚种以及不同地理种群之间亲

缘关系, 群体遗传结构及分化分析等问题的重要

手段[4]。其中的 16S rRNA 基因片段, 既含有保守

序列也含有可变序列, 常利用其保守序列设计引

物进行 PCR 扩增, 而被应用于遗传多样性研究[5]。

周发林等[6]曾对中国南海海域 5 个野生斑节对虾

(Penaeus monodon)群体分析 16S rRNA 序列比较

了它们的亲缘关系, 获得了较好的结果。CO I 基

因也是线粒体 DNA 上的一段序列片段。该基因

表达的 CO I 是线粒体呼吸链中的一个关键酶复

合物, 参与细胞内能量产生过程[7]。CO I 基因的

序列变异也常被用于动植物的种群遗传学和物种

鉴定研究。因为它既具有高度保守性, 又存在足

够的变异性, 可以用于区分不同物种和相关物种[8]。
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被 Gintis[9]认为可以用作识别物种的 DNA 条形

码。马朋等[10]曾对 3 个脊尾白虾野生群体的 CO I

基因序列进行比较分析, 证实 CO I 基因序列能反

应脊尾白虾不同群体间的遗传多样性和遗传分化

程度。但较少研究涉及同时采用两个基因片段进

行遗传多样性分析和比较 , 戴艳菊等 [11]曾采用

CO I和16S rRNA分析了16个三疣梭子蟹(Portunus 

trituberculatus)样本, 研究发现相比含 4 个变异位

点和 5 种单倍型的 CO I 基因, 含 1 个变异位点和

2 种单倍型的 16S rRNA 基因明显保守, 也证实两

个方法所得的遗传分化结果会出现差异。另外 , 

从本研究的预实验结果看, 样本来源(采样地点的

间隔距离)也应该会影响到分析的结果。这一方面

前人工作鲜有涉及。 

本研究在前人工作的基础上, 采集了我国沿

海两个空间序列的 7 个脊尾白虾野生群体样本, 

提取线粒体 DNA, 分析与比较各群体间的 CO I

和 16S rRNA 基因序列, 评估我国脊尾白虾野生

群体的遗传多样性及遗传分化状况, 并明确分析

样本采集的适宜距离大小与遗传变异程度的关

系。以期为脊尾白虾群体种质资源的健康发展及

遗传育种开发提供基础数据参考。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

采集我国沿海 7 个脊尾白虾野生群体。以样

本采集地的空间间隔距离分为两个比较序列, 浙

江省内的小尺度空间序列, 分别为: 浙北(浙江嘉

善)、浙中(浙江三门)和浙南(浙江平阳); 国内的大

尺度空间序列, 分别为: 渤海(河北黄骅)、黄海(江

苏连云港)、东海(浙江台州、福建厦门)和南海(广

东广州)。脊尾白虾样本的具体采集点、数量见图

1 和表 1。采集的活虾运回实验室, 测量相关形态

数据后, 保存于−80 ℃冰箱备用。 

1.2  实验方法 

1.2.1  基因组 DNA 的提取与检测  分别从每个

群体中随机选取 30 个个体。每个个体取约 100 mg

腹部肌肉, 剪碎放入洁净试管中, 并加入 475 μL

组织匀浆缓冲液 (10 mmol/L Tris-Hcl, pH 8.0;   

50 mmol/L EDTA, pH 8.0), 充分混匀, 再依次加

入终浓度为10%的SDS和20 μg/mL蛋白酶K, 55 ℃

裂解至澄清, 用酚∶氯仿(1∶1)和氯仿各抽提 1 次。用

NanoDrop 分光光度计测定样品 DNA 的浓度和纯

度, −80 ℃保存备用[12]。 

 

 
 

图 1  中国沿海脊尾白虾群体的采样地点 

Fig. 1  Sampling sites of Exopalaemon carinicauda  
population off the coast of China 

 
表 1  中国沿海脊尾白虾不同群体样本数、采样地点 

Tab. 1  Number of samples and sampling locations of 
different populations of Exopalaemon carinicauda in China. 

群体 
population 

样本数
sample 

size 

采样地点 
location 

经度/(°E)
longitude

纬度/(°N)
latitude

浙北 Zhebei 30 浙江嘉善 120.92 30.84 

浙中 Zhezhong 30 浙江三门 121.39 29.10 

浙南 Zhenan 30 浙江平阳 120.78 27.32 

渤海 Bohai Sea 30 河北黄骅 117.33 38.41 

黄海 Huanghai Sea 30 江苏连云港 119.17 34.60 

东海(浙江)  
East China Sea (Zhejiang)

30 浙江台州 121.39 29.10 

东海(福建)  
East China Sea (Fujian)

30 福建厦门 118.10 24.46 

南海 South China Sea 30 广东广州 113.56 22.85 

 

1.2.2  线粒体基因片段扩增   脊尾白虾线粒体

DNA 中的 16S rRNA 和 CO I 基因片段的引物序

列参考《中华人民共和国国家标准》GBT35896- 

2018。其中,  

16S rRNA 基因片段扩增的引物序列为:  
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AR: 5ʹ-CGCCTGTTTATCAAAAACAT-3ʹ 
BR: 5ʹ-CCGGTCTGAACTCAGATCACG-3ʹ 

CO I 基因片段扩增的引物序列为:   

L1490: 5 -́GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3  ́
H2198: 5́-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3́ 

两对引物均由上海生工生物工程股份有限公

司合成。 

PCR 为 20 μL 反应体系: 10 μL 2×Taq Plus 

Master Mix, 上下游引物各 1 μL 引物(100 μmol/L), 

模板 2 μL, ddH2O 补至 20 μL。PCR 反应程序: 95 ℃

预变性 5 min; 95 ℃变性 45 s, 48 ℃退火 30 s, 72 ℃

延伸 1 min, 35 个循环; 72 ℃延伸 5 min。 

PCR 扩增产物经过 1%琼脂糖凝胶电泳检测, 

于凝胶成像系统下观察并拍照记录。 

将 PCR 产物送往上海生工生物工程股份有限

公司, 进行测序。 

1.2.3  脊尾白虾线粒体基因数据统计分析  利用

BioEdit 软件将引物扩增引物进行编辑并辅以人

工核查, 用 ClustalX 软件多重比对后, 剪切冗余

片段备用。将比对的 DNA 序列导入 MEGA7.0[13]

软件计算基因序列的碱基组成、序列特征、碱基

的转换与颠换值, 并在 Kimura’s 2-parameter 参数

模型下计算不同群体间的遗传距离。用 DNASp5.0

软件计算各个群体线粒体 DNA 的单倍型、单倍

型多样度(Hd)、平均核苷酸差异数(K)、核苷酸多

态性(Pi)等遗传参数。采用 Arlequin3.1 软件中的

分子变异分析方法(AMOVA)估算种群间遗传分

化 系 数 (F-statistics, Fst), 基 因 流 (Nm) 由 公 式 

Nm=1−Fst/4Fst 计算得出。 

2  结果与分析 

2.1  脊尾白虾线粒体基因序列分析 

实验共提取到了 7 个脊尾白虾野生群体的全

基因组 DNA。分别用 2 对引物经 PCR 扩增后, 各

得到了 7 个脊尾白虾群体的线粒体 DNA 基因序

列片段。通过 BLAST 分析比较, 确认所得片段分

别为 16S rRNA 和 CO I 的基因片段。再经 Clutal X

同源排序, 得到了 515 bp 的 CO I 片段和 520 bp

的 16S rRNA 片段。利用 MEGA7.0 软件分别计算

各群体 16S rRNA 和 CO I 的碱基组成, 结果见表 2。 

表 2  7 个脊尾白虾野生群体的 CO I 和 16S rRNA 基因

片段序列碱基组成比较 

Tab. 2  Comparisons of the base composition of CO I and 
16S rRNA gene fragment sequences among seven wild 

populations of Exopalaemon carinicauda in China 
% 

基因标记
genetic 
marker

群体来源 

population 
T C A G A+T 

浙北 
Zhebei 

31.5 22.1 27.1 19.3 58.6 

浙中 
Zhezhong 

31.5 22.1 27.1 19.3 58.6 

浙南 
Zhenan 

31.6 22.1 27.1 19.2 58.7 

平均值 
average value

31.53 22.10 27.10 19.27 58.63

渤海 
Bohai Sea 

31.4 22.1 27.3 19.2 58.7 

黄海 
Huanghai Sea

31.5 22.1 27.2 19.2 58.7 

东海(浙江) 
East China Sea 
(Zhejiang) 

31.5 22.1 27.1 19.3 58.6 

东海(福建) 
East China Sea 
(Fujian) 

31.5 22.1 27.1 19.3 58.6 

南海 
South China 
Sea 

31.6 22.1 27.1 19.3 58.7 

CO I 

平均值 
average value

31.51 22.10 27.16 19.26 58.66

浙北 
Zhebei 

32.8 20.7 29.3 17.2 62.1 

浙中 
Zhezhong 

32.9 20.7 29.3 17.1 62.2 

浙南 
Zhenan 

32.8 20.9 29.0 17.3 61.8 

平均值 
average value

32.83 20.77 29.20 17.20 62.03

渤海 
Bohai Sea 

32.9 20.7 29.1 17.3 62.0 

黄海 

Huanghai Sea

32.8 20.8 29.1 17.3 61.9 

东海(浙江) 
East China Sea 
(Zhejiang) 

32.9 20.7 29.3 17.1 62.2 

东海(福建) 
East China Sea 
(Fujian) 

32.9 20.8 29.1 17.2 62.0 

南海 
South China Sea

32.8 20.8 29.2 17.2 62.0 

16S rRNA

平均值 
average value

32.86 20.76 29.16 17.22 62.02
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从表中看, 脊尾白虾各群体间各种碱基的含

量组成基本一致。其中, CO I 基因的 4 种碱基 T、

C、A、G 的平均含量分别为 31.51%、21.10%、

27.14%、19.26%, 其中的 A+T (58.65%)含量明显

高于 C+G (41.35%); 而 16S rRNA 基因中 T、C、

A、G 平均含量分别为 32.86%、20.76%、29.16%、

17.22%, 其中 A+T 含量达到 62.02%。两个基因都

表现出较强的少 G 偏倚性。 

比较 2 个空间序列样本: 小尺度序列的 CO I

基因的碱基组成, 浙北和浙中两样本之间完全一

致, 浙南样本比前两者的 T 高 1%、G 低 1%, 总

A+T 含量也高 1%。大尺度序列的 CO I 基因的碱

基组成也略有差异。主要在 A 和 T 的含量上, 渤

海样本的 T 含量最低、A 最高, 南海则相反。小

尺度序列的 16S rRNA 基因的碱基组成, 浙中样

本的 T 比浙北和浙南都高 1%, 而浙北的 G 比浙

中和浙南都低; 在大尺度序列的 16S rRNA 基因

的碱基组成上, 其中渤海、东海(浙江)、东海(福

建)样本中的 T 含量最高为 32.9%, 另外, 东海(浙

江)样本中的 A 含量最高为 29.3%, 而 G 含量最低

为 17.1%。总之, 脊尾白虾的 16S rRNA 基因片段

的 A、T 以及 A+T 含量都要高于其 CO I 基因。 

2.2  脊尾白虾群体遗传多样性分析 

利用 DNAsp7.0 计算出各脊尾白虾样本的群

体遗传多样性参数见表 3。 

2.2.1  基于 CO I 基因序列分析  比较 CO I 基因

序列发现, 我国脊尾白虾的不同群体间存在一定

的遗传差距。在 CO I 基因序列中, 共检测到 63

个变异位点。基于 7 个脊尾白虾群体 CO I 序列共

界定出 43 个单倍型, 黄海群体分布的单倍型最多

(12 种), 南海群体分布的单倍型最少(5 种)。 

从小尺度序列看, 3 个浙江沿海的脊尾白虾群 
 

表 3  基于 CO I 和 16S rRNA 基因片段的脊尾白虾 7 个群体遗传多样性参数比较 

Tab. 3  Comparisons of genetic diversity parameters among seven populations of Exopalaemon carinicauda  
based on CO I and 16S rRNA gene fragment sequences 

基因 
gene 

群体来源 
population 

单倍型数量 
haplotype number 

单倍型多样性 Hd
haplotype 
diversity 

多态位点数 P
polymorphic loci

平均核苷酸差异数 K 
average number of 

nucleotide differences 

核苷酸多样性指数 Pi
nucleotide diversity 

index 

浙北 Zhebei 8 0.687 10 2.694 0.00431 

浙中 Zhezhong 10 0.761 13 3.103 0.00477 

浙南 Zhenan 7 0.726 10 2.959 0.00455 

渤海 Bohai Sea 6 0.516 9 1.358 0.00220 

黄海 Huanghai Sea 12 0.809 14 3.352 0.00497 

东海(浙江) 
East China Sea 
(Zhejiang) 

10 0.761 13 3.103 0.00477 

东海(福建) 
East China Sea (Fujian)

6 0.506 9 1.224 0.00185 

CO I 

南海 
South China Sea 

5 0.353 8 0.906 0.00140 

浙北 Zhebei 6 0.508 7 1.163 0.00177 

浙中 Zhezhong 8 0.717 10 2.586 0.00364 

浙南 Zhenan 6 0.514 8 1.169 0.00234 

渤海 Bohai Sea 5 0.348 7 0.877 0.00143 

黄海 Huanghai Sea 9 0.801 11 2.944 0.00403 

东海(浙江) 
East China Sea 
(Zhejiang) 

8 0.717 10 2.586 0.00364 

东海(福建) 
East China Sea (Fujian)

4 0.327 5 0.669 0.00133 

16S rRNA 

南海 
South China Sea 

3 0.265 4 0.574 0.00102 
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体的 Hd、K 和 Pi 的变异范围分别为 0.687~0.761、

2.694~3.103 和 0.00431~0.00477。Hd 和 Pi 值用来

衡量群体遗传多样性丰富程度[14]。3 个群体均表

现出了较高的遗传多样性, 其中浙中最高, 最低

出现在浙北。此外, 浙中样本的单倍型数量有 10

个、多态位点数(P)有 13 个, 在 3 个群体中也是最

多的。从大尺度序列看, 从北到南不同海区脊尾

白虾群体的 Hd、K 和 Pi 的变异范围分别为 0.353~ 

0.809、0.906~3.352 和 0.00140~0.00497。黄海群

体的遗传多样性最高, 南海最低。单倍型数量和

多态位点数(P)也都是黄海最高, 东海次之, 而南

海最低。分析 7 个群体的 Hd 和 Pi 值发现, 除了

南海外 , 其他群体都有 “低 Pi (<0.005)高 Hd 

(>0.5)”现象, 为“高 Hd 低 Pi”的遗传多样性模式。 

2.2.2  基于 16S rRNA 基因序列分析  从 16S 

rRNA 基因序列看, 我国脊尾白虾野生群体间也

存在遗传差距(表 2)。在 16S rRNA 基因序列中, 共

检测到 41 个变异位点。基于 7 个脊尾白虾群体 CO I

序列共界定出 30 个单倍型, 黄海群体分布的单倍

型最多(9 种), 南海群体分布的单倍型最少(3 种)。 

从小尺度序列看, 3 个群体的 Hd、K 和 Pi 变

化范围分别为 0.508~0.717、1.163~2.586 和 0.00140~ 

0.00364, 有较高的遗传多样性。与 CO I 结果一致, 

浙中最高、浙北最小。从单倍型数量和多态位点

数(P)看, 也浙中最高、浙北最低。从大尺度序列

看, 不同海区脊尾白虾群体的 Hd、K 和 Pi 的变化

范围分别为 0.265~0.821、0.574~2.944 和 0.00102~ 

0.00403, 加上单倍型数量和多态位点数(P), 能得

出与 CO I 类似结果: 黄海群体的遗传多样性最高, 

南海最低。不过, 所有 16S rRNA 的分析结果值都

低于相对的 CO I 值(表 2)。 

根据 Hd 和 Pi 值, 利用 CO I 方法可以把我国

脊尾白虾群体的遗传多样性大致分为 3 档: 黄海、

和东海(浙江)较高, 渤海和东海(福建)适中, 南海

较低; 而 16S rRNA 方法大致只能分成两档: 黄海

和东海(浙江)较高, 而渤海、东海(福建)和南海较低。 

2.3  群体间的遗传分化分析 

2.3.1  基于 CO I 基因序列分析  基于 CO I 基因

序列的 AMOVA 分析结果见表 4。从表中看, 我

国脊尾白虾的遗传变异是以群体内变异为主导 , 

群体内的变异百分数为 95.92%, 群体间的变异值

仅为 4.08%。脊尾白虾各群体间的遗传距离的计

算结果, 见表 5 和表 6。小尺度序列中(表 5), 浙

北和浙中群体间的遗传距离最小为 0.193, 浙中

与浙南间次之为 0.204, 而浙北与浙南间最大为

0.223。从大尺度序列看(表 6), 大致是样本间的空

间距离越远, 相应的遗传距离就越大。所以渤海

和南海群体之间的遗传距离最大为 0.311, 其次是

黄海与南海群体间以及渤海与东海(福建)群体间, 

两者的遗传距离都在 0.29 以上; 最小的是东海

(福建)与南海群体之间的遗传距离, 仅为 0.228。

不过仍比小尺度序列中的最大值要大一点。 
 

表 4  脊尾白虾 7 个群体间的 CO I 基因的 

分子变异等级分析 

Tab. 4  Rank analysis of molecular variation in the CO I 
gene among seven populations of Exopalaemon carinicauda 

变异来源
source of 
variation 

自由度 
degrees of 
freedom

平方和 
sum of 
squares 

方差组分 
variance 

components 

变异百分比/%
percentage of

variation 

群体间 
among 
population

4 64.254 0.09882 4.08 

群体内 
within 
population

205 1276.617 5.57827 95.92 

 
表 5  基于 CO I 的小尺度序列脊尾白虾群体

Kumara2-parameter 遗传距离 

Tab. 5  CO I-based Kumara2-parameter genetic distances 
for small-scale sequential populations of Exopalaemon 

carinicauda 

群体来源 
population 

浙北 
Zhebei 

浙中 
Zhezhong 

浙南 
Zhenan 

浙北 Zhebei 0   

浙中 Zhezhong 0.193 0  

浙南 Zhenan 0.223 0.204 0 

 
基于 CO I 基因的不同脊尾白虾群体间的遗

传分化分析结果见表 7 和表 8。两两群体间 Fst 值

的计算结果显示, 我国脊尾白虾群体间的遗传分

化系数在 0.08724~0.47328 之间。小尺度序列中的

浙北与浙中群体之间以及浙中与浙南群体之间 , 

他们的遗传分化系数分别为 0.08724 和 0.09272 

(表 7), 都小于 0.1。在大尺度序列上(表 8), 分化

系数类似于遗传距离的结果, 距离越远分化系数
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越大。最大值出现在渤海与南海群体之间, 分化

系数为 0.47328, 最小在东海(福建)与南海群体之

间, 遗传分化系数为 0.12813, 比小尺度序列中浙

北与浙南间的分化系数(0.16411)还要小。 
  

表 6  基于 CO I 的大尺度序列脊尾白虾群体 Kumara2-parameter 遗传距离 

Tab. 6  CO I-based Kumara2-parameter genetic distances for large-scale sequential populations of Exopalaemon carinicauda 

群体来源 
population 

渤海 
Bohai Sea 

黄海 
Huanghai Sea

东海(浙江) 
East China Sea (Zhejiang)

东海(福建) 
East China Sea (Fujian) 

南海 
South China Sea

渤海 Bohai Sea 0     

黄海 Huanghai Sea 0.252 0    

东海(浙江) 
East China Sea (Zhejiang) 

0.279 0.235 0 
  

东海(福建) 
East China Sea (Fujian) 

0.298 0.268 0.233 
0  

南海 South China Sea 0.311 0.290 0.261 0.228 0 

  
表 7  小尺度序列脊尾白虾群体间 CO I 基因遗传分化系

数(对角线下)和基因流(上)比较 

Tab. 7  Comparisons of genetic differentiation coefficients 
(below diagonal) and gene flows (above) of CO I genes 

among 3 small-scale populations in Exopalaemon 
carinicauda Zhejiang 

群体来源 population 浙北 Zhebei 浙中 Zhezhong 浙南 Zhenan

浙北 Zhebei 0 2.446 1.273 

浙中 Zhezhong 0.08724* 0 2.616 

浙南 Zhenan 0.16411** 0.09272* 0 

注: *表示差异显著(P<0.05); **表示差异极显著(P<0.01). 

Note: * means significant difference (P<0.05); ** means extremely 
significant difference (P<0.01). 

 

2.3.2  基于 16S rRNA 基因序列分析  基于 16S 

rRNA 基因序列的 AMOVA 分析结果见表 9。我国

脊尾白虾的群体间和群体内分子变异分别为

7.24%和 92.76%。群体内的遗传变异为主导, 与

CO I 的结果一致。脊尾白虾群体间的遗传距离的

计算结果见表 10 和表 11。小尺度序列上 3 个群

体间的遗传距离非常接近, 在 0.134~0.157 之间

(表 11)。其中, 浙北和浙中间最小, 浙北与浙南最

大。在大尺度序列上(表 11), 也类似于 CO I, 同

样表现为样本的空间距离越远, 相对应的遗传距

离越大。所以渤海和南海群体之间的遗传距离最

大为 0.246。 

 

表 8  大尺度序列脊尾白虾群体间 CO I 基因遗传分化系数(对角线下)和基因流(上)比较 

Tab. 8  Comparisons of genetic differentiation coefficients (below diagonal) and gene flows (above) of CO I  
genes among 5 large-scale sequence populations Exopalaemon carinicauda in China 

群体来源 
population 

渤海 
Bohai Sea 

黄海 
Huanghai Sea

东海(浙江) 
East China Sea (Zhejiang)

东海(福建) 
East China Sea (Fujian) 

南海 
South China Sea

渤海 Bohai Sea 0 0.696 0.355 0.304 0.278 

黄海 Huanghai sea 0.26421** 0 0.879 0.436 0.314 

东海(浙江)East China Sea (Zhejiang) 0.41328** 0.22142** 0 0.919 0.536 

东海(福建)East China Sea (Fujian) 0.45143** 0.36428** 0.21380** 0 1.701 

南海 South China Sea 0.47328** 0.44328** 0.31821** 0.12813** 0 

注: *表示差异显著(P<0.05); **表示差异极显著(P<0.01). 

Note: * means significant difference (P<0.05); ** means extremely significant difference (P<0.01). 

 

基于 16S rRNA 基因的不同脊尾白虾群体间

的遗传分化分析结果见表 12 和表 13。两两群体

之间的遗传分化在 0.02787~0.26781。从小尺度序

列看, 3 个群体间的遗传分化不明显, 分化系数都

小于 0.1 (表 12)。从大尺度序列看(表 13), 类似于

CO I, 群体间的分化系数与样本的间隔距离成正

比 , 渤海与南海群体间的遗传分化系数最大为

0.26781。从表 13 中还能看出, 有 3 组(黄海与东

海浙江、东海浙江与东海福建、东海福建与南海)

群体间的遗传分化系数也很小且很接近, 这对群
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体间的遗传分化也不明显。此外, 比较 CO I 与

16S rRNA 相对应的值, 后者的遗传距离和遗传

分化系数等数值都要小一些。 
 

表 9  脊尾白虾 7 个群体间 16S rRNA 基因的 

分子变异等级分析 

Tab. 9  Rank analysis of molecular variation in the 16S 
rRNA gene among seven populations of Exopalaemon carinicauda 

变异来源 
source of 
variation 

自由度 
degrees of 
freedom 

平方和
sum of 
squares

方差组分 
variance 

components 

变异百分/%
percentage of

variation 

群体间 
among 
population 

12 108.854 0.02787 7.24 

群体内 
within 
population 

196 854.277 3.54798 92.76 

  

表 10  基于 16S rRNA 的小尺度序列脊尾白虾 

3 个群体的遗传距离 

Tab. 10  16S rRNA-based Kumara2-parameter genetic 
distances for small-scale sequential populations of 

Exopalaemon carinicauda 

群体来源 population 浙北 Zhebei 浙中 Zhezhong 浙南 Zhenan

浙北 Zhebei 0   

浙中 Zhezhong 0.134 0  

浙南 Zhenan 0.157 0.140 0 

 
表 11  基于 16S rRNA 的大尺度序列脊尾白虾 

5 个群体的遗传距离 

Tab. 11  16S rRNA-based Kumara2-parameter genetic 
distances for large-scale sequential populations of 

Exopalaemon carinicauda 

群体来源 
population 

渤海 
Bohai 
Sea 

黄海 
Huanghai 

Sea 

东海(浙江) 
East China Sea 

(Zhengjiang) 

东海(福建)
East China 

Sea 

(Fujian)

南海
South 
China 
Sea

渤海 
Bohai Sea 

0    
 

黄海 
Huanghai 
Sea 

0.185 0   
 

东海(浙江) 
East China 
Sea 
(Zhejiang) 

0.219 0.171 0  

 

东海(福建) 
East China 
Sea 

(Fujian) 

0.239 0.191 0.165 0 

 

南海 
South China 
Sea 

0.246 0.222 0.183 0.156 0 

表 12  小尺度序列群体间 16S rRNA 基因遗传分化系数

(对角线下)和基因流(上)比较 

Tab. 12  Comparisons of genetic differentiation coefficients 
(below diagonal) and gene flows (above) of CO I genes 

among 3 small-scale populations of Exopalaemon 
carinicauda in Zhejiang 

群体来源 population 浙北 Zhebei 浙中 Zhezhong 浙南 Zhenan

浙北 Zhebei 0 8.720 2.609 

浙中 Zhezhong 0.02787 0 8.023 

浙南 Zhenan 0.08745* 0.03022 0 

注: *示差异显著(P<0.05); **示差异极显著(P<0.01). 

Note: * means significant difference (P<0.05); ** means significant 
difference (P<0.01). 
 

3  讨论  

脊尾白虾线粒体 DNA 基因序列有明显的

(A+T)碱基偏好性, CO I 和 16S rRNA 的序列片段

分 析 也 显 示 同 样 的 结 果 。 这 与 掌 肢 新 米 虾

(Neocaridina palmata)[15]、锯齿新米虾(Neocaridina 

denticulate)[16]和日本沼虾(Macrobrachium nippo-

nense)[17]等甲壳类的线粒体 DNA 分析结果相一

致, 表现出较强的少 G 偏倚性符合无脊椎动物线

粒体 DNA 序列中普遍 AT 含量较高的特点[18]。 

3.1  中国脊尾白虾的遗传多样性 

遗传多样性是指生物种内的遗传变异度, 可

以反映物种群体发展进化的潜力大小以及对环境

变化适应能力的强弱[19]。其中, Hd 和 Pi 是衡量群

体遗传多样性的两个重要参数[20]。对于 Hd 和 Pi, 

前人分别设定了 0.5 和 0.005 的重要临界数值。

我国脊尾白虾群体属于“高 Hd 低 Pi”的遗传多样

性模式, 即 Hd>0.5 和 Pi<0.005, 推测我国沿海脊

尾白虾在进化过程中可能经历过瓶颈效应, 然后

由一个较小的有效种群经过短期快速增长[21]。因

此种群的单倍型多样性非常丰富, 但核苷酸变异

还未积累。高 Hd 低 Pi 现象在水生生物中较常见, 

如秀丽白虾(Exopalaemon modestus)[22]、红螯螯虾

(Cherax quadricarinatus)[23]、日本沼虾(Macrobrachium 

nipponense)[12]等都有相似现象。不过, 本研究中

南海群体的遗传多样性却表现为“低 Hd 低 Pi”模

式, 这可能是南海脊尾白虾受到环境因素与距离

的影响, 与其他群体间基因流动较少的结果。 

此外, 在同一种模式下, 群体选取的 mtDNA  
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表 13  大尺度序列群体间 16S rRNA 基因遗传分化系数(对角线下)和基因流(上)比较 

Tab. 13  Comparisons of genetic differentiation coefficients (below diagonal) and gene flows (above) of CO I  
genes among 5 large-scale sequence populations of Exopalaemon carinicauda in China 

群体来源 
population 

渤海 
Bohai Sea 

黄海 
Huanghai Sea

东海(浙江) 
East China Sea (Zhejiang)

东海(福建) 
East China Sea (Fujian) 

南海 
South China Sea

渤海 Bohai Sea 0 0.997 0.864 0.775 0.683 

黄海 Huanghai Sea 0.20045** 0 2.136 1.261 0.813 

东海(浙江)East China Sea (Zhejiang) 0.22422** 0.10478** 0 2.389 1.077 

东海(福建)East China Sea (Fujian) 0.24378** 0.16549** 0.09474** 0 1.930 

南海 South China Sea 0.26781** 0.23514** 0.18835** 0.11467** 0 

注: *示差异显著(P<0.05); **示差异极显著(P<0.01). 

Note: * means significant difference (P<0.05); ** means significant difference (P<0.01). 

 

序列间 Hd 和 Pi 的数值越大, 表明群体的遗传多

样性越丰富[19]。本研究中, CO I 和 16S rRNA 基因

分析方法所得的我国脊尾白虾的群体遗传多样性

的结果是一致的。但是, 相较于 16S rRNA, CO I

分析方法得到的 Hd 和 Pi 值更大, 显示有更高更

丰富的群体遗传多样性。从其他遗传参数看, 如

单倍体数型数量、多态位点数(P)等也都显示 CO I

分析方法所得的结果更高更大。这是因为线粒体

中的 16S rRNA 基因序列具有更高的保守性, 进

化速度较慢, 而 CO I 基因变异速度相对较大[24]。

在其他的水生生物中也证实这一点 , 如麦维军

等 [25]研究了 4 个中国明对虾 (Fenneropenaeus 

chinensis)群体的 16S rRNA 和 CO I 基因片段的遗

传特征, 发现 16S rRNA 基因比 CO I 基因要明显

保守。徐岩等 [26]分析了中国沿海 14 种相手蟹

(Parasesarma sp.)的 CO I 和 16S rRNA 基因序列, 

显示 CO I 和 16S rRNA 基因序列间的差异分别为

5.7%~14.5%和 1.5%~12.1%, CO I 基因变异速率

是 16S rRNA 的 2 倍以上。16S rRNA 基因比 CO I

基因进化速率慢 , 是一个比较保守的基因序列 , 

贝类[27-29]和鱼类[30-31]中的研究均支持这一结论。

同时, CO I和 16S rRNA都是进行物种鉴定的优良

靶基因, 区分种间和种内的分子系统学研究、种

群遗传结构分析选择 CO I 基因更加合适[32], 而

16S rRNA 基因由于其相对保守性, 更适合于远缘

物种研究和不同物种系统进化和分类研究[33-34]。 

3.2  中国脊尾白虾的遗传分化状况 

遗传距离和遗传分化系数常用来衡量不同物

种或不同群体间的分化程度[35]。从遗传分化指数

来看, 遗传分化系数<0.05 表示群体间存在极小

分化, 0.05~0.15 表示存在中度分化, 0.15~0.25 表

示存在高度分化。本研究中, 针对中国沿海不同

脊尾白虾群体间的遗传分化状况, CO I 基因分析

方法所得的结果值都略大于 16S rRNA。两种基因

下大尺度序列 5 脊尾白虾群体间两两群体的遗传

分化系数都达到了极显著(P<0.01), 基于 CO I 基

因分析的小尺度序列脊尾白虾群体间遗传分化系

数, 浙北群体与浙南群体的遗传分化系数显示差

异极显著(P<0.01), 浙中群体与浙北浙南两群体

的遗传分化系数为显著差异(P<0.05)。基于 16S 

rRNA 基因分析的小尺度序列脊尾白虾群体间遗

传分化系数, 浙北群体和浙南群体遗传分化系数

差异显著。但两种方法都呈现相同的结论: 几个

地理群体的分化在一定程度上是由群体的地理位

置分布决定的, 即地理距离越远, 分化系数越大。

两者间的差异主要在于分辨力。根据 3 个分化系

数区间, 16S rRNA 基因分析方法对于小尺度序列

脊尾白虾群体间遗传分化的分辨力较低或难以区

分, 如浙北与浙中以及浙中与浙南这 2 对群体之

间, 遗传分化系数都<0.05, 表明这 2 对群体间都

存在极小的遗传分化, AMOVA 结果也表明, 这 2

群体内个体变异是遗传变异的主体, 并未发现种

内有近亲交配和亚种分化现象[36], 因此这 2 群体

分别可以合并为同一群体 [37]。再从遗传距离看 , 

小尺度序列 3 个群体间的遗传距离都非常接近。

因此, 采用 16S rRNA 分析方法不能展示出小尺

度序列群体间存在的差异, 也说明了样本间的地

理间隔距离不足。而 CO I 基因分析方法展示上述
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2 对群体间的遗传分化程度为中等, 分化系数都

在 0.9 附近, 可以区分为两个差异群体[38]。对于

CO I 方法, 这种样本地理距离已足够。在大尺度

序列上, 两种方法都能较好分辨群体间的遗传分

化。其中, CO I 方法判定, 除南海与东海(福建)群

体间为中度分化外, 其余所有群体之间都存在高

度遗传分化; 而 16S rRNA方法判定有 3 对群体间

存在中度分化。因此, 可以把两种方法结合施用, 

能详细显示各群体间遗传分化的梯度差异。 

群体间的基因流(Nm)与遗传分化系数呈负相

关。根据其大小, 可分为 3 档, 反映群体间不同程

度的遗传分化。当 Nm<1 时, 基因流较弱, 遗传分

化程度较强; 当 1<Nm<4 时, 基因流中等, 遗传

分化处于中等水平; 当 Nm>4 时 , 基因交流强 , 

遗传分化水平较弱[39]。本研究中, 线粒体 CO I 基

因的 Nm 值为 0.278~2.616, 基因流在较弱到中等

状态。其中, 小尺度序列群体间的基因流都为中

等状态, 遗传分化也处于中等水平; 大尺度序列

中, 除南海与东海(福建)群体间有中等基因流外, 

其他群体间的基因流都较弱。16S rRNA 基因的

Nm 值为 0.683~8.720, 基因流从弱到强都有。其

中, 小尺度序列群体间的基因流比较强, 大尺度

序列群体间基因中等偏弱水平。说明小尺度序列

群体间遗传分化弱, 而大尺度群体间遗传分化要

大一些。对比脊尾白虾群体之间的基因流大小与

地理位置之间的距离, 地理距离越远, 基因流越

低。如, 渤海群体与其他群体之间的 Nm 值都<1, 

说明渤海群体与其他群体之间的遗传分化水平较

强, 造成该现象的原因可能是由于渤海相对封闭, 

脊尾白虾迁移能力有限, 所以海区内的生物与其

他海区间的基因交流较少。贾舒雯等[40]也认为脊

尾白虾不善于长距离游泳, 扩散能力较弱, 导致

渤海莱州湾与黄海东海群体出现较大的遗传分

化。马朋等[10]的研究结果也显示莱州湾脊尾白虾

遗传多样性低, 认为可能渤海是比较封闭的内海, 

基因交流少。 

4  结论 

本研究结果初步揭示中国沿海脊尾白虾群体

遗传多样性的丰富程度, 但是结果也显示脊尾白

虾的群体间基因交流少, 群体间已经出现了显著

遗传分化。CO I 和 16S rRNA 基因序列分析方法

都能较好地反映出中国脊尾白虾的群体遗传多样

性状态。对于距离间隔较近(小尺度序列)的样本, 

CO I 方法的分辨力更强一些。这种距离间隔与生

物活动性能有关 , 脊尾白虾迁移活动范围有限 , 

地理隔离较明显, 不同地理种群间分化程度较高。 
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Analysis and comparison of population genetic diversity of Exopalaemon 
carinicauda along the Chinese coast based on CO I and 16S rRNA 
gene sequences 

YUAN Hangyang, ZHOU Wankai, ZHENG Zeyan, LIN Guoxi, XU Yongjian 

School of Marine Sciences, Ningbo University, Ningbo 315832, China 

Abstract: As an endemic economic shrimp along the coast of China, the ridge-tailed white shrimp Exopalaemon 
carinicauda has biological advantages such as strong reproductive ability, environmental adaptability, and a fast 
growth cycle. To investigate the genetic variation of different geographic populations of E. carinicauda in the 
China sea, we set up two spatial sequence samples, including 3 small-scale sequence samples (northern Zhejiang, 
central Zhejiang, and southern Zhejiang) and 5 large-scale sequence samples [Bohai Sea, Yellow Sea, East China 
Sea (Zhejiang), East China Sea (Fujian), and South China Sea]. These samples underwent PCR product 
purification and sequencing and a total of 210 samples of E. carinicauda from seven wild populations were 
sequenced for CO I and 16S rRNA gene sequences. The CO I gene sequence of 515 bps with 58.65% A+T content 
and the 16S rRNA gene sequence of 520 bps with 62.02% A+T content were obtained and the analysis results of 
two gene sequences in population genetic diversity were consistent with those of the Yellow Sea population having 
the highest genetic diversity and the population from the South China Sea having the lowest genetic diversity. The 
results of AMOVA analysis were consistent. The differences between the two gene sequence analyses were as 
follows: the CO I gene sequence analysis detected 63 variable sites, with a haplotype diversity (Hd) of 
0.353–0.809 and a nucleotide diversity (Pi) of 0.00140–0.00497, while the 16S rRNA gene sequence analysis 
detected 41 variable sites, with an Hd of 0.265–0.801 and a Pi of 0.00102–0.00403. The CO I gene showed greater 
variation and was able to discriminate between samples in smaller-scale spatial sequences. The results of the 
present study provide basic data for the conservation of Exopalaemon carinicauda germplasm resources. 
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