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摘要: 为研究斧文蛤(Meretrix lamarckii)不同地理群体(浙江苍南群体、福建长乐群体、福建宁德群体以及广东汕头

群体)的遗传结构和系统发生关系, 采用 13对微卫星分子标记, 对 4个不同地理群体进行了分析。结果显示, 13对

引物共检测出 63 个等位基因, 每个位点等位基因数(Na)2~7 个, 平均每个位点观测等位基因数(Na)为 4.87; 有效等

位基因数(Ne)为 1.927~2.591; 平均观测杂合度(Ho)为 0.437~0.562; 平均期望杂合度(He)为 0.446~0.549; 平均多态信

息含量(PIC)为 0.383~0.490; Hardy-Weinberg平衡检验表明, 4个群体的大部分微卫星位点都偏离平衡状态(P<0.05); 

UPMGA聚类分析表明, 浙江苍南群体与福建宁德群体聚为一支, 福建长乐群体和广东汕头群体聚为一支; 群体间

遗传变异指数 Fst为 0.230 9, 表明 4个斧文蛤群体间的遗传变异为 23.09%。研究表明, 斧文蛤 4个不同地理群体遗

传多样性处于中等多态水平; 4 个群体的遗传距离与它们实际的地理分布情况基本一致; 4 个地理群体间的变异较

大, 遗传分化水平较高。该研究为斧文蛤种质资源的有效保存、管理和恢复提供了理论依据。 
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斧文蛤 (Meretrix lamarckii)隶属于瓣鳃纲

(Bivalvia), 帘蛤目(Venerida), 帘蛤科(Veneridae), 文

蛤属(Meretrix), 为亚热带、热带海产双壳底栖贝类, 

常埋栖于潮下带至水深 20 m的浅海沙质海底, 主要

分布于我国东南沿海、台湾等地。沿海地区经济的

快速发展, 沿岸海域环境的污染, 使海洋生物生境

发生了变化, 再加上过度采捕, 导致斧文蛤资源遭

受到了严重破坏, 斧文蛤数量日趋减少并濒临枯竭。

因此亟需对斧文蛤的自然资源进行管理、保护并开

展人工增殖。目前关于斧文蛤人工繁育、增养殖技

术等基础研究资料十分匮乏, 仅有张炯明等[1]对斧

文蛤开展了人工繁育试验, 董迎辉等[2]利用电镜和

荧光显微技术研究了斧文蛤精子超微结构和受精细

胞学, 齐晓艳等[3]研究了文蛤(Meretrix meretrix)微卫

星标记在斧文蛤中的通用性, 而对斧文蛤群体的遗

传结构、遗传多样性的研究未见报道。 

微卫星标记作为近年来使用最为广泛的分子

标记之一, 具有数量多、多态性丰富、共显性、

可重复性高以及分析方法简便、快捷等优点[4], 在

分析水产动物种群遗传结构中已被广泛使用, 如

马氏珠母贝(Pinctada fucata)[5]、栉孔扇贝(Chlamys 

farreri)[6]、虾夷扇贝(Patinopecten yessoensis)[7−8]、

文蛤[9−11]、皱纹盘鲍(Haliotis discushanna)[12]、泥

蚶 (Tegillarca granosa)[13]、 缢 蛏 (Sinonovacula 

constricta)[14−16]等。而斧文蛤在遗传多样性和遗传

分化的研究报道仅限于潘宝平等[17]、Chen 等[18]

利用线粒体 16S rRNA、COI 基因片段及核糖体

DNA 转录间隔区(ITS)进行系统分类的研究, 至
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今未见有利用微卫星标记分析斧文蛤不同地理群

体遗传多样性的报道。本研究分别采集了浙江、

福建等地 4 个斧文蛤群体, 利用本实验室开发的

斧文蛤 SSR 引物对 4个群体进行比较分析, 以便

对斧文蛤遗传多样性水平进行评估, 为斧文蛤种

质资源的有效保存、管理和恢复提供理论依据。 

1  材料与方法  

1.1  实验材料 

4 个不同地理群体斧文蛤分别采自浙江苍南

(CN, 60个个体)、福建长乐 (CL, 40个个体)、福建

宁德 (ND, 45个个体)和广东汕头 (ST, 62个个体)。

解剖斧文蛤样品, 取闭壳肌于无水乙醇中保存。 

1.2  DNA提取、PCR扩增及产物检测 

基因组 DNA 采用酚–氯仿法抽提, 提取出的

DNA 用 TE 溶解, 用紫外分光光度计测量浓度, 

再配制成 100 ng/μL, 4℃备用。PCR 反应体系为

15 μL, 包括 10×PCR buffer 1.5 μL, 2.5 mmol/L 

dNTP 1.2 μL, 10 μmol/L上下游引物各 1.5 μL, Taq

酶(5 U/μL) 0.075 μL, DNA模板 1.5 μL, 加 ddH2O

至 15 μL。PCR反应程序为: 94℃变性 5 min; 94℃热

变性 30 s, 复性 30 s, 72℃延伸 45 s, 进行 30个循

环; 最后一步 72℃延伸 7 min。PCR 扩增结束后

将产物于 4℃保存。扩增产物用 6%的变性聚丙烯

酰胺凝胶电泳检测。本研究所采用的引物由本课题

组开发设计而成[19], 引物序列及退火温度见表 1。 

 
表 1  斧文蛤 13 对微卫星引物序列信息 

Tab. 1  Characteristics of 13 microsatellites for Meretrix lamarkii 

位点 
locus 

引物序列 (5'–3') 
primer sequence (5'–3') 

重复单元
repeat motif

退火温

度/℃Tm

等位基

因数 Na

观测杂合

度 Ho 

期望杂

合度 He

多态信息

含量 PIC 
序列号 

GenBank access number

Mel06 F: GCAAATGGACTGCAAGGC (TA)6 48 2 0.15 0.14 0.13 KF195940 

 R: TCGGTGAGAAGCGATTGA        

Mel09 F: ACTACTAGGAACTTGCAT (ATG)6 43 5 0.65 0.69 0.56 KF195943 

 R: GACAGTTTGGTTAAGAAT        

Mel10 F: GTGTATCTTAATTGTCGGTA (AC)7 46 2 0.10 0.10 0.09 KF195940 

 R: TTTTGAACTCAAAGGGAG        

Mel12 F: CATTATTAGGTGTCCTTTAG (CAGAA)4 44 3 0.40 0.35 0.31 KF195946 

 R: TTGCTTGTTTTGACTGAG        

Mel14 F: GCCATAGTAGTCAGAGGG (CATT)6 48 3 0.45 0.53 0.44 KF195948 

 R: AGAGATTATAGTGAACAAAGC        

Mel15 F: GAGGCTGTAGGTGGAAGG (CA)11 51 3 0.45 0.67 0.58 KF195949 

 R: GGTGACGGGTTTGAAGAG        

Mel17 F: AAGGATTAGTTAAAAGCGTA (AT)7 44 3 0.40 0.35 0.31 KF195951 

 R: ACCTGTAGCCAACAAGAA        

Mel20 F: CATTCCATTCTGTTAGTT (AT)7 42 2 0.50 0.38 0.30 KF195954 

 R: CAATATGTCTTTTCCTTC        

Mel21 F: AAGCATAACATAGGAACG (CA)7 42 2 0.35 0.30 0.25 KF195955 

 R: CTTACATTTTACCACGAA        

Mel24 F: GACTGGGACAGAGGCACC (GTT)4 45 3 0.60 0.60 0.51 KF195958 

 R: ACCCGAGGACAAATACGC        

Mel26 F: TTTTACCTTTCCCGAATA (AT)6 44 5 1.00 0.77 0.71 KF195960 

 R: GATGTTACGATGCCACTT        

Mel27 F: TATAGATTTTCCTTGGTTC (TC)8 42 3 0.50 0.65 0.56 KF195961 

 R: TTCCTTGTTAAGTTTGCT        

Mel28 F: CTGCCACAGAATCATAGA (AT)8 45 5 0.40 0.61 0.55 KF195962 

 R: CTTCAAATCAGCAACTCA        



582 中国水产科学 第 22卷 

 

1.3  数据统计 

根据电泳图谱, 并参照引物设计时预期片段

的大小统计条带, 应用 Popgene 1.32 软件计算等

位基因数(Na)、有效等位基因数(Ne)、shannon 指

数(I)、期望杂合度(He)和观察杂合度(Ho), 并对每

个位点偏离哈代–温伯格平衡值(Hardy-Weinberg 

equilibrium, HWE)进行卡方检验。多态信息含量

(polymorphic information content, PIC)的计算参照

Botstein等[20]的方法, 计算公式如下:  

1
2 2 2

1 1 1

PIC 1 2
n n n

i i j
i i j i

P P P
-

= = = +

æ ö÷ç ÷= - -ç ÷ç ÷çè ø
å å å  

其中: Pi、Pj是某个位点第 i、j个等位基因的基因

频率, n为该位点上的等位基因数。 

2  结果与分析 

2.1  斧文蛤 4 个地理群体各个位点的微卫星遗传

结构分析 

表 2中给出了 13对微卫星引物在 4个群体中

的实验分析结果。13对引物在 4个斧文蛤群体中

分别检测到 57、45、52 和 45 个等位基因, 基于

不同群体检出的等位基因不一致, 共检测出 63个

不同等位基因。其中位点 Me114和 Me128等位基

因数最多, 均为 7个, 表现为高度多态。图 1和图

2 是不同位点在斧文蛤广东汕头群体中分离的变

性聚丙烯酰胺凝胶电泳图。位点 Me114在斧文蛤

广东群体中分离得到 6 个等位基因 ,  而位点

Me124 在斧文蛤广东群体中只分离得到 2 个等位

基因。每个位点等位基因数(Na)为 2~7个, 平均每

个位点等位基因数(Na)为 4.87, 有效等位基因数

(N e )为 1.927~2.591,  平均观测杂合度 (H o )为

0.460~0.575,  平均期望杂合度 (H e )为 0.469~  
 

 
 

图 1   微卫星位点Me114在斧文蛤广东汕头群体中的分离 

Fig. 1   Segregation of locus Me114 in the population of 
Meretrix lamarckii from Shantou, Guangdong 

 
 
图 2  微卫星位点Me124在斧文蛤广东汕头群体中的分离 

Fig. 2   Segregation of locus Me124 in the population of 
Meretrix lamarckii from Shantou, Guangdong 

 

0.548, 平均多态信息含量 (PIC)为 0.402~0.493, 

说明 4 个群体遗传多样性处于中等偏上水平 ; 

Hardy-Weinberg平衡检验发现, 4个群体的大部分

微卫星位点都偏离平衡状态(P<0.05)。 

2.2   斧文蛤不同群体间遗传分化 

应用 Popgene 1.32软件对 4个斧文蛤群体进

行了 F-统计量及基因流分析(表 3)。4个斧文蛤群

体中 Me110、Me114、Me115、Me120、Me126、

Me128等 6个位点的近交系数 Fis为正值, 其余位

点的近交系数Fis为负值; Fis值为0.640 8~0.368 3, 

平均值为0.052 7。各位点的总群体近交系数为

0.432 0~0.596 7, 平均值为 0.190 4。度量群体间

遗传差异程度的 Fst为 0.069 1~0.555 8, 平均值为

0.230 9, 大于种间无遗传分化的标准(Fst=0~0.05), 

基因流 Nm为 0.199 8~3.366 9, 平均值为 0.832 6, 

表现出较低的基因交流水平。 

对 4 个群体的遗传相似度和遗传距离进行分

析, 结果如表 4。浙江苍南群体与福建宁德群体的

遗传相似度最大, 为 0.708 8; 浙江苍南群体与福

建长乐群体遗传距离最大 , 为 0.617 8。利用

MEGA 4 分析软件对 4 个群体进行聚类分析, 获

得聚类树图(图 3)。4个斧文蛤群体分为 2大支系,  
 

 
 

图 3  根据群体间遗传距离用 UPGMA法构建的 4个斧

文蛤群体的系统进化树 

Fig. 3  The phylogenetic tree based on genetic distances of 4 
strains of Meretrix lamarkii by UPGMA assay 
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表 3  13 个微卫星位点的固定指数及基因流 
Tab. 3  Fixation index and gene flow of 13 polymorphic loci 

位点 locus 群体内近交系数 Fis 总群体近交系数 Fit 群体间遗传分化系数 Fst 基因流 Nm 

Me106 0.2758  0.2679  0.4419  0.3158  

Me109 0.1447  0.0656  0.0691  3.3669  

Me110 0.0920  0.5967  0.5558  0.1998  

Me112 0.3560  0.0303  0.2402  0.7908  

Me114 0.1209  0.2519  0.1489  1.4286  

Me115 0.3683  0.4285  0.0953  2.3734  

Me117 0.6408  0.4320  0.1272  1.7150  

Me120 0.2005  0.3744  0.2175  0.8994  

Me121 0.4424  0.2431  0.1382  1.5591  

Me124 0.3638  0.0841  0.3284  0.5112  

Me126 0.1200  0.4591  0.3853  0.3988  

Me127 0.1804  0.1142  0.2496  0.7516  

Me128 0.2958  0.3710  0.1069  2.0892  

平均值mean 0.0527  0.1904  0.2309  0.8326  

 
表 4  4 个斧文蛤群体的 Nei’s 遗传相似度和遗传距离 

Tab. 4  Nei’s genetic similarity and genetic distance between four Meretrix lamarckii populations 

群体 population 浙江苍南 CN 福建长乐 CL 福建宁德 ND 广东汕头 ST 

浙江苍南 CN **** 0.5391  0.7088  0.5763  

福建长乐 CL 0.6178  **** 0.5699  0.6381  

福建宁德 ND 0.3442  0.5622  **** 0.6224  

广东汕头 ST 0.5511  0.4493  0.4742  **** 

注: 对角线以上为遗传相似度, 对角线以下为遗传距离. 

Note: Nei’s genetic similarity is above diagonal and genetic distance is below diagonal. 

 
浙江苍南群体与福建宁德群体聚为一支, 福建长

乐群体和广东汕头群体聚为一支。 

3  讨论 

3.1  斧文蛤群体的遗传多样性分析 

本实验采用的 13 对引物来源于本课题组根

据斧文蛤转录组测序数据, 筛选设计 28对 SSR引

物[19], 28个 EST-SSR位点之间没有显著的连锁不

平衡关系, 除了位点 Me106 和 Me110 外, 其他位

点均未偏离哈温平衡。本实验选取的 13个位点包

含了这两个偏离哈温平衡的位点。4 个群体的哈

温平衡检测发现 , 大部分位点偏离了哈温平衡 , 

这可能与样本数量不足或者存在无效等位基因

(null allele)有关。13对微卫星引物的多态信息含

量为 0.09~0.71, 依据 Botstein 等[20]的划分标准, 

有 5个位点为中度多态位点, 6个位点为高度多态 

位点, 这些微卫星位点在斧文蛤遗传多样性分析

中可提供有效的信息。4 个斧文蛤群体的平均多

态信息含量介于 0.402~0.493, 其中浙江苍南群体

的平均多态信息含量最高, 为 0.493, 最接近 0.5; 

4 个群体的平均多态信息含量均处于中度偏上水

平 , 具有较好的遗传变异。刘阳等 [21]对中华鳖

(Trionys sinensis)5 个群体的微卫星分析中, 多态

信息含量为 0.402~0.466; 吉磊等 [22] 鲹对卵形鲳

(Trachinotus ovatus)3个养殖群体的微卫星分析中, 

多态信息含量为 0.490~0.550; 他们的多态信息含

量都低于 0.5或者在 0.5附近。原因有两方面: (1) 样

品数量不够充足, 福建长乐群体 40 个, 福建宁德

群体 45 个, 当时海边采集样品, 没有取到更多数

量的斧文蛤, 因此不能更加准确地反映一个群体

的遗传变异水平; (2)引物 Me124在 4个群体中都

只扩增出 2个等位基因, 引物 Me127在 3个群体
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中都只扩增出 2 个等位基因 ; 引物 Me106、

Me117、Me121、Me126 分别在 2 个群体中都只

扩增出 2 个等位基因, 推测这些引物本身多态信

息含量低或者是保守位点。 

3.2  斧文蛤群体的遗传分化 

根据Nei’s指数法对斧文蛤 4个群体的遗传结

构进行遗传距离和遗传相似性统计分析, 浙江苍

南群体与福建宁德群体遗传相似性最大(0.708 8), 

遗传距离最小(0.344 2), 聚为一支; 福建长乐群

体和广东汕头群体遗传相似性次之(0.638 1), 遗

传距离亦次之(0.449 3), 聚为一支。遗传距离远近

与它们实际的地理距离基本一致。邵艳卿等[23]对

泥蚶 6 个群体的遗传分析, 也得出地理距离较近

的群体间遗传距离较近的结论; 牛东红等[24]对缢

蛏 6 个群体遗传结构进行分析, 认为亲缘关系大

致反映了各个群体的地理位置关系, 地理位置较

远的群体, 遗传距离也较远; 郭昱嵩等[25]利用微

鱚卫星标记对多鳞 (Sillago sihama)4 个野生地理

群体进行遗传结构分析, 得出遗传距离与地理距

离呈正相关关系的结论; 朱滔等[26]利用微卫星标

记对 3 个翘嘴鳜(Siniperca chuatsi)群体的遗传分

析, 也得出其遗传距离与地理分布一致的结论。

因此, 运用 Nei’s遗传相似性和遗传距离分析, 可

以明确群体间的亲缘关系远近, 为避免生产中的

近亲繁殖导致种质退化提供遗传学依据。 

斧文蛤 4 个群体间的遗传分化系数 Fst 为

0.230 9, 表明斧文蛤 4个地理群体 23.09%遗传变

异来自群体间, 76.91%的变异来自群体内部。斧文

蛤 4 个不同地理群体遗传分化水平较高, 分析其

原因有两个: (1) 与斧文蛤本身的生活习性特点

有关 , 斧文蛤埋栖于潮下带至浅海的沙质海底 , 

自身不能随意移动, 因而生活地理位置基本保持

不变; (2) 斧文蛤尚未开展人工养殖, 虽有少量室

内人工繁育试验的开展[1], 但未对斧文蛤野生群

体造成人为基因流。 

3.3  斧文蛤种质资源的保护 

本研究中的 4个群体均来自当地的野生群体, 

群体间的遗传分化水平较高, 群体之间遗传物质

互相污染程度较小, 来自不同区域的野生群体的

种质资源较好。但是, 本研究所用的群体数量有

限, 而国内关于斧文蛤种质资源的研究非常匮乏, 

因此对斧文蛤的种质资源也不能过分乐观。为了更

好地保护当地野生斧文蛤种质资源, 应加强对国内

斧文蛤群体的调查、取样、保存及遗传学研究, 彻

底查清斧文蛤的种质资源状态, 制定合理的保护措

施, 做好资源保护、繁育及资源恢复等工作。 
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Analysis of genetic diversity in four different Meretrix lamarckii geo-
graphical populations using microsatellite markers 

TENG Shuangshuang 1, 2, FANG Jun 1, 2, JIN Wenhui 3, XIAO Guoqiang 1, 2, SHAO Yanqing 1, 2, CHAI Xueliang 1, 2, 3, 
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Abstract: Thirteen polymorphic microsatellite markers were examined in four different Meretrix lamarckii geographi-
cal populations to assess the naturally occurring Meretrix lamarckii resource. The four populations were sampled in 
Cangnan City, Zhejiang Province; Changle City, Fujian Province; Ningde City, Fujian Province; and Shantou City, 
Guangdong Province. Sixty-three alleles were found in the 13 microsatellite markers. Allele number per locus was 2–7, 
and the mean number of alleles was 4.87. Mean effective number of alleles, mean observed and expected heterozygosity, 
and mean polymorphism information content were 1.927–2.591, 0.437–0.562, 0.446–0.549, and 0.383–0.490, respec-
tively. All of these genetic indices indicate medium genetic diversity in the four populations. The Hardy-Weinberg bal-
ance test showed that most of the microsatellite sites in the four populations deviated from equilibrium(P<0.05). An 
unweighted pair group method with arithmetic mean cluster analysis indicated that the Cangnan population clustered 
with the Ningde population into one clade, and the Changle and Shantou populations were in a second group, which 
was consistent with their actual geographical locations. The Fst value was 0.230 9, suggesting that the genetic variation 
in the four M. lamarckii populations was 23.09%, which was high, and that the genetic differentiation level was high. 
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