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摘要 : 为了探讨辽宁沿海非经济贝类野生种群的遗传多样性水平和遗传分化特征 , 本研究选取了托氏琩螺

(Umbonium thomasi), 利用基于简化基因组测序的基因分型技术(GBS)对辽宁黄渤海沿岸的 5 个群体进行了全基因

组水平的 SNP 标记开发和遗传特征分析。本研究共获得 1315987 个 SNP 标记, 发现这 5 个托氏琩螺群体的观测杂

合度和期望杂合度分别为 0.0851~0.1161 和 0.1424~0.1627, 观测杂合度均低于期望杂合度, 说明托氏琩螺群体存在

杂合子缺失, 有种群退化风险。C4-ZH 群体可能因为外来物种的入侵而发生种群缩小和多样性降低。遗传分化研

究发现, 5 个托氏琩螺群体处于中等分化水平, 其中 C5-JZ 群体因为区域保护原因与其他 4 个群体的分化程度相对

较高, 且通过群体遗传结构分析发现, C5-JZ 群体与其他群体的基因交流较少, 基于此本研究开发了 3 个 C5-JZ 群

体的特征性 SNP 标记。本研究结果将有助于了解辽宁沿海非经济物种的多样性水平, 为自然资源的保护和利用提

供依据。 
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辽宁省濒临黄渤海, 大陆海岸线长 2110 km, 
近海水域面积 6.8 万 km2, 近海生物资源丰富, 有
浮游、底栖、游泳 3 大类生物 500 余种, 形成了

辽东湾渔场、海洋岛渔场等诸多天然渔场。然而, 
随着近些年人为活动的加剧, 如大规模捕捞、沿

海基建、滩涂养殖、围圈养殖、工农业和生活排

污入海等, 辽宁沿海的生态环境和生物种群多样

性受到了一定影响。因此, 通过沿海生物野生种

群的遗传特征研究, 有助于了解辽宁沿海生态环

境的发展水平。目前, 学者已开展了一系列相关

研究, 物种涉及鱼类[1]、贝类[2-4]、甲壳类[5]和其

他种类[6]。在以上研究物种中, 由于贝类的移动性

相对较差, 因此更适合于研究不同地理群体的遗

传多样性和遗传分化, 目前已研究的贝类主要为

毛 蚶 (Scapharca subcrenata)[4] 、 香 螺 (Neptunea 
cumingi)[3]、长牡蛎 (Crassostrea gigas)[7]和蛤仔

(Ruditapes philippinarum)[2]等具有较高经济价值

的物种。为了减少研究物种受人为采捕和增养殖

活动的影响, 体现自然野生物种的遗传特征, 本
研究选取了在辽宁沿海广泛分布且经济价值较低

的贝类——托氏琩螺(Umbonium thomasi)。托氏琩

螺属软体动物门(Mollusca)、腹足纲(Gastropoda)、
钟螺目(Trochida)、马蹄螺科(Trochidae)、琩螺属, 
俗称玻璃牛或海钱, 个体较小, 贝壳表面有波纹

状花纹。托氏琩螺栖息于河口区沙滩或泥沙滩 , 
密度较大, 因其体型较小、采捕费时, 因此较少利

用, 经济价值较低。关于托氏琩螺的已有研究报

道主要为生态资源调查, 集中于辽宁 [8]、山东 [9]

和江苏[10]沿海, 未见遗传特征研究。 
传统的生物群体遗传特征分析方法主要为分

子标记法, 包括 AFLP、SSR、RAPD、ISSR 和 SNP
标记等。在本研究中, 采用了基于简化基因组测
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序的基因分型技术(genotyping-by-sequencing, GBS)[11], 
在基因组水平开发 SNP标记, 分析种群遗传特征, 
具有更高的覆盖度和准确性。GBS 是基于第二代

高通量测序的简化基因组分析技术, 通过限制性

内切酶对基因组进行酶切, 测序分析后获得基因

组水平的高密度 SNP 标记, 通过几十万甚至上百

万个 SNP 标记进行遗传特征分析[12]。目前, GBS
技术已在遗传学研究、图谱构建和种质鉴定等领

域广泛应用[13-14]。 
本研究利用 GBS 技术对辽宁黄渤海沿岸的 5

个托氏琩螺自然群体进行遗传多样性和遗传分化

研究, 以期揭示沿海非经济物种的遗传多样性水

平和种群遗传分化特征, 为辽宁沿海的自然资源

开发和保护利用提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 
本研究于 2016 年 9—10 月于辽宁省黄渤海沿

岸采集托氏琩螺群体样品(图 1), 包括 5 个采样群

体: C1-DG 群体(东港市沿岸: 39.78°N, 123.56°E)、
C2-GZ 群体(盖州市沿岸: 40.12°N, 121.99°E)、
C3-WF 群体(瓦房店市沿岸: 39.78°N, 121.49°E)、
C4-ZH 群体(庄河市沿岸: 39.71°N, 123.27°E)、 

 

 
 

图 1  辽宁黄渤海沿岸 5 个托氏琩螺群体样品的采集地点 
C1-DG 为东港市沿岸采样群体, C2-GZ 为盖州市沿岸 
采样群体, C3-WF 为瓦房店市沿岸采样群体, C4-ZH 为 
庄河市沿岸采样群体, C5-JZ 为锦州市沿岸采样群体. 

Fig. 1  Sampling locations of the five  
Umbonium thomasi populations along the Yellow  

Sea and Bohai Sea in Liaoning Province 
C1-DG indicates the population from Donggang coast;  

C2-GZ indicates the population from Gaizhou coast; C3-WF 
indicates the population from Wafangdian coast; C4-ZH indi-

cates the population from Zhuanghe coast; C5-JZ  
indicates the population from Jinzhou coast. 

C5-JZ 群体(锦州市沿岸: 40.89°N, 121.20°E)。采

集方法为人工潮间带捡拾。每个群体随机选取 30
个个体, 取足部肌肉组织于 95%乙醇中, 带回辽

宁省海洋水产科学研究院保存备用。 
1.2  实验方法 
1.2.1  DNA 提取与建库  利用海洋动物组织基

因组提取试剂盒(天根生化, 北京)提取足部肌肉

组织的基因组 DNA。纯化后的 DNA 样品经琼脂

糖凝胶电泳检测和 OD260/OD280 检测合格。由于已

有研究表明适量的个体混合不会对研究结果造成影

响[15], 因此为了便于分析和降低检测成本 , 在前

期预实验发现不会明显降低 SNP 获取水平的前提

下, 将个体 DNA 进行等量混样, 每个群体利用

4~5 个混合 DNA 样品进行后续分析。采用限制性

内切酶 Hind III+Bfa I 对全基因组 DNA 进行完全

酶切 , 回收插入片段长度 220~450 bp。按照

Double Digest Genotyping-by-Sequencing (dd-GBS)
方法进行建库。  
1.2.2  测序和数据质控  采用 Illumina Hiseq2000
平台, 对 dd-GBS 文库进行测序, 测序方式为双末

端测序(paired-end, 2×150 bp)。对原始下机数据

(raw data)进行数据的质控过滤, 质控标准如下: 
(1)数据质量评估: 利用 FastQC 对碱基质量分布、

base content 分布、GC content 分布和序列平均质

量分布进行检测 , 确保数据质量满足分析要求 ; 
(2)酶切位点识别: 若出现双末端 reads 中 read-1
的 5端前 6 bp 非酶切位点序列 TGCAG 或 read-2
的 5端前 4 bp 非酶切位点序列 CGG, 则去除该双

末端 reads; (3)接头污染去除: 采用 AdapterRemoval
软件(version 2)去除 3端的接头污染。 
1.3  统计分析 
1.3.1  标签聚类  对于数据质控获得的高质量序

列, 利用 stacks 软件中的 cstacks 程序对每个样品

reads 进行聚类(参数设置-m 4)。聚类后的同一个

stack 代表 1 个酶切位点, 称为 1 个标签。对每一

个样品的标签及其测序深度进行统计, 确保符合

分析要求。 
1.3.2  SNP 检测  利用 cstacks 程序将所有样品

的标签合并, 获得每个标签的 catalog consensus
序列(参数设置-n 2)。利用 sstacks 程序将每个样

品的标签序列与 catalog consensus 序列进行比对。
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最后利用 populations 程序过滤并输出所有样品的

SNP 位点(参数设置-p 1; -r 0.50)。 
1.3.3  群体遗传学分析  利用 stacks 软件中的

populations程序进行群体遗传学分析。利用PHYLIP
软件的 NJ 和 UPGMA 算法构建进化树(P-distance; 
bootstrap: 1000)。利用 GCTA 软件进行主成分分

析 (principal component analysis, PCA)(MAF ≥

0.05)。利用 structure 软件进行群体遗传结构分析。 

2  结果与分析 

2.1  基础数据 
GBS 测序共得到测序数据 39.30 Gb, 其中

Q20>93%, Q30>83%。经数据质控过滤后, 得到高

质量 reads 271640516 条, 高质量数据 33.03 Gb, 
平均每个样品数据量 1.38 Gb, 质控后的数据质量

满足数据分析需要(表 1)。Reads 聚类后得到标签

共 9919784 个, 平均测序深度 16.7。标签序列经

比对过滤后共得到 SNP 位点 1315987 个。 
2.2  群体遗传多样性 

根据得到的 SNP 位点, 对 5 个托氏琩螺群体

的观测杂合度(Ho)、观测纯合度(OH)、期望杂合

度(He)、期望纯合度(EH)、核苷酸多样性(Pi)和群

体近交系数(Fis)进行分析, 从而评价不同群体的

遗传多样性。结果表明, 5 个托氏琩螺群体的观测

杂合度为 0.0851~0.1161, 期望杂合度为 0.1424~ 
0.1627, 观测纯合度为 0.8839~0.9149, 期望纯合

度为 0.8373~0.8576(表 2)。5 个托氏琩螺群体的观

测杂合度均低于期望杂合度。在 5 个群体中 , 
C4-ZH 群体的杂合度处于较低水平, 纯合度处于

较高水平, 同时核苷酸多样性在 5 个群体中较低, 
 

表 1  质控后数据统计和标签聚类情况 
Tab. 1  Data statistics after quality control and clustering tags 

样品 
sample 

序列 
read 

高质量序列/% 
high quality read 

总碱基数 
total base 

高质量碱基/% 
high quality base 

标签数量 
tag num. 

平均深度 
coverage 

C1-DG-1 13038318 94.11 1772618609 89.48 418071 23.73 
C1-DG-2 13905642 93.29 1882475694 88.32 550912 17.46 
C1-DG-3 9069032 94.88 1238367546 90.60 386637 16.94 
C1-DG-4 13487640 92.98 1824162075 87.93 536371 17.55 
C1-DG-5 12393624 93.35 1676977749 88.33 445994 20.51 
C2-GZ-1 13643124 93.82 1852949028 89.11 596854 15.51 
C2-GZ-2 11978036 93.60 1625890111 88.85 484399 17.50 
C2-GZ-3 9784692 94.04 1329368823 89.35 436604 15.68 
C2-GZ-4 14572142 93.40 1974148628 88.48 559195 18.69 
C2-GZ-5 14264206 92.59 1922328250 87.26 532801 18.96 
C3-WF-1 10545552 91.15 1337270646 80.83 406230 15.67 
C3-WF-2 11733070 90.41 1476043792 79.54 431070 15.89 
C3-WF-3 12272160 91.44 1558704202 81.22 459318 16.61 
C3-WF-4 9574950 90.81 1209755829 80.24 367447 14.66 
C3-WF-5 10615220 90.12 1328766429 78.88 376806 15.48 
C4-ZH-1 10303272 90.57 1298048830 79.79 410489 14.08 
C4-ZH-2 10149512 90.78 1281786514 80.17 362863 17.18 
C4-ZH-3 9659972 91.36 1227885416 81.21 364511 15.10 
C4-ZH-4 10324052 91.04 1307917890 80.65 393717 15.18 
C4-ZH-5 10080128 90.22 1265406556 79.20 355725 16.26 
C5-JZ-1 9087530 91.19 1153386704 80.94 348463 14.76 
C5-JZ-2 9199054 90.25 1153380259 79.13 342294 14.42 
C5-JZ-3 9858384 91.16 1247714111 80.69 366304 15.68 
C5-JZ-4 12101204 90.52 1520792206 79.55 404780 17.29 

注: C1-DG 为东港市沿岸采样群体, C2-GZ 为盖州市沿岸采样群体, C3-WF 为瓦房店市沿岸采样群体, C4-ZH 为庄河市沿岸采样群体, 
C5-JZ 为锦州市沿岸采样群体. 
Note: C1-DG indicates the population from Donggang coast; C2-GZ indicates the population from Gaizhou coast; C3-WF indicates the 
population from Wafangdian coast; C4-ZH indicates the population from Zhuanghe coast; C5-JZ indicates the population from Jinzhou coast. 
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表 2  辽宁黄渤海沿岸 5 个托氏琩螺群体的遗传多样性 
Tab. 2  Genetic diversity of five Umbonium thomasi populations along the Yellow Sea and Bohai Sea in Liaoning Province 

群体 population 观测杂合度 Ho 观测纯合度 OH 期望杂合度 He 期望纯合度 EH 核苷酸多样性 Pi 近交系数 Fis

C1-DG 0.1089 0.8911 0.1511 0.8489 0.1763 0.1359 

C2-GZ 0.1161 0.8839 0.1627 0.8373 0.1900 0.1487 

C3-WF 0.1049 0.8951 0.1424 0.8576 0.1665 0.1235 

C4-ZH 0.0851 0.9149 0.1445 0.8555 0.1689 0.1687 

C5-JZ 0.1150 0.8850 0.1534 0.8466 0.1937 0.1302 

注: C1-DG 为东港市沿岸采样群体, C2-GZ 为盖州市沿岸采样群体, C3-WF 为瓦房店市沿岸采样群体, C4-ZH 为庄河市沿岸采样群体, 
C5-JZ 为锦州市沿岸采样群体. 
Note: C1-DG indicates the population from Donggang coast; C2-GZ indicates the population from Gaizhou coast; C3-WF indicates the 
population from Wafangdian coast; C4-ZH indicates the population from Zhuanghe coast; C5-JZ indicates the population from Jinzhou coast. 

 
群体近交系数在 5 个群体中最高。C2-GZ 和 C5-JZ
群体的杂合度在 5 个群体中处于较高水平, 纯合

度处于较低水平。 
2.3  群体遗传分化 

为了研究 5 个托氏琩螺群体的遗传分化程度, 
我们首先进行了主成分分析(图 2), 结果发现除个

别样品因统计误差偏离较大以外, 大部分样品都

聚为一处, 未发现明显的遗传分化。基于不同群

体间的遗传分化指数(Fst), 本研究发现 5 个托氏  
 

 
 

图 2  辽宁黄渤海沿岸 5 个托氏琩螺群体样品的主成分分析 
C1-DG 为东港市沿岸采样群体, C2-GZ 为盖州市沿岸采样群

体, C3-WF 为瓦房店市沿岸采样群体, C4-ZH 为庄河市沿岸

采样群体, C5-JZ 为锦州市沿岸采样群体. 
Fig. 2  Principal component analysis of the five Umbonium thomasi 

populations along the Yellow Sea and Bohai Sea in Liaoning Province 
C1-DG indicates the population from Donggang coast;  

C2-GZ indicates the population from Gaizhou coast; C3-WF 
indicates the population from Wafangdian coast; C4-ZH indi-

cates the population from Zhuanghe coast; C5-JZ  
indicates the population from Jinzhou coast. 

琩螺群体间的分化指数为 0.0933~0.1183(表 3), 
其中 C5-JZ 群体与其他 4 个群体的分化指数均处

于相对较高水平, 为 0.1129~0.1183, 基因流(Nm)< 
2, C2-GZ 和 C3-WF 群体的分化指数最低(0.0933~ 
0.1183)。该结果与系统进化树的分析结果较为一

致, 其中 C5-JZ 群体趋向于聚为一支, C2-GZ 和

C3-WF 群体趋向于聚在一起(图 3)。为了验证以

上结果, 又进行了群体遗传结构分析(图 4), 结果

发现, 5 个托氏琩螺群体可以较好地分为 5 个亚群, 
其中 C1-DG、C2-GZ、C3-WF 和 C4-ZH 群体之间

有少量基因交流, 而 C5-JZ 群体则与其他 4 个群

体间隔开。 
 

表 3  辽宁黄渤海沿岸 5 个托氏琩螺 
群体的遗传分化与基因流 

Tab. 3  Genetic differentiations and gene flow  
of the five Umbonium thomasi populations along the  

Yellow Sea and Bohai Sea in Liaoning Province 

群体 population C1-DG C2-GZ C3-WF C4-ZH C5-JZ

C1-DG / 0.0995 0.1060 0.1030 0.1170

C2-GZ 2.26 / 0.0933 0.0984 0.1160

C3-WF 2.11 2.43 / 0.1020 0.1183

C4-ZH 2.18 2.29 2.20 / 0.1129

C5-JZ 1.89 1.91 1.87 1.90 / 

注: 右上部分正体数据为遗传分化指数(Fst), 左下部分斜体数据

为基因流(Nm). C1-DG 为东港市沿岸采样群体, C2-GZ 为盖州市

沿岸采样群体, C3-WF 为瓦房店市沿岸采样群体, C4-ZH 为庄河

市沿岸采样群体, C5-JZ 为锦州市沿岸采样群体. 
Note: The right upper values denote gene differentiation coefficient 
(Fst); the left lower values in italic denote gene flow (Nm). C1-DG 
indicates the population from Donggang coast; C2-GZ indicates the 
population from Gaizhou coast; C3-WF indicates the population 
from Wafangdian coast; C4-ZH indicates the population from 
Zhuanghe coast; C5-JZ indicates the population from Jinzhou coast. 
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图 3  辽宁黄渤海沿岸 5 个托氏琩螺群体样品的系统进化树 
C1-DG 为东港市沿岸采样群体, C2-GZ 为盖州市沿岸采样群

体, C3-WF 为瓦房店市沿岸采样群体, C4-ZH 为庄河市沿岸

采样群体, C5-JZ 为锦州市沿岸采样群体. 
Fig. 3  Phylogenetic tree of the samples from the five  

Umbonium thomasi populations along the Yellow  
Sea and Bohai Sea in Liaoning Province 

C1-DG indicates the population from Donggang coast; C2-GZ 
indicates the population from Gaizhou coast; C3-WF indicates 

the population from Wafangdian coast; C4-ZH indicates the 
population from Zhuanghe coast; C5-JZ indicates the 

 population from Jinzhou coast. 

 
 

图 4  辽宁黄渤海沿岸 5 个托氏琩螺群体的遗传结构分析 
C1-DG 为东港市沿岸采样群体, C2-GZ 为盖州市沿岸采样群

体, C3-WF 为瓦房店市沿岸采样群体, C4-ZH 为庄河市沿岸

采样群体, C5-JZ 为锦州市沿岸采样群体. 
Fig. 4  Genetic structure analysis of the five 

 Umbonium thomasi populations along the Yellow  
Sea and Bohai Sea in Liaoning Province 

C1-DG indicates the population from Donggang coast;  
C2-GZ indicates the population from Gaizhou coast; C3-WF 
indicates the population from Wafangdian coast; C4-ZH indi-

cates the population from Zhuanghe coast; C5-JZ 
 indicates the population from Jinzhou coast. 

 
基于以上遗传分化研究结果发现, 在本研究

的 5 个托氏琩螺群体中, C5-JZ 群体的遗传分化较

大。因此, 我们利用所有 SNP 位点的野生型/突变

型在不同群体中的特异性对 SNP 进行了筛选, 获
得了 3 个 C5-JZ 群体的特异性 SNP 位点(表 4), 它
们在 C5-JZ 群体中的突变基因型比例均≥75%, 
而在其他群体中突变基因型比例均≤25%。这 3
个 SNP 位点可以作为 C5-JZ 群体的特征 SNP, 用
于今后托氏琩螺的群体遗传研究。 

 
表 4  辽宁黄渤海沿岸托氏琩螺 C5-JZ 群体的特征性 SNP 标记 

Tab. 4  SNP markers for Umbonium thomasi C5-JZ populatios along the Yellow Sea and Bohai Sea in Liaoning Province 

编号 ID 位置 position SNP 序列(5–3) reads (5–3) 引物 primer 

617713 69 C/T GATATTAAGAATTGGAAGTTGTCAACCCCTTCTATAGAGTG
AGAGTGAAATGGGGTTTAGCACCGCTTTCAAGAATATTTC
ACTTAAATCACGGAGTGGTGACCAAAGTCACCAAAAGAG
AGTGGATAGACCACGTAAA 

GGAAGTTGTCAACCCCTTCTA
/TTGGTCACCACTCCGTGAT 

307595 75 T/C AAATATCAAGAAATGTGCATCAAAGCATCGGAGAGAAAAT
TGCTTTTGAAAGATGATGTGACTTTTATTCAGCTTTAAAGT
AGCCATTTTGTCTGAAACTGCAACGGAGATTTCTAAAGCA
ATAGCTGGCATTCACAAG 

AAATGTGCATCAAAGCATCG
/CTCCGTTGCAGTTTCAGACA

567468 73 T/C TCGAAATGAACAGACCGTATGATAACTTAATTTCAGCTAAC
TCGGGTTATTGAGGACATTGTTAATTTTGGTTTTAAAACAA
GAGTCGGAATGCAGTGGACCCTTTCAAGTTAATTTCCCGA
GCGACAGGAATATATTG 

CTCGGGTTATTGAGGACATTG
/CTGTCGCTCGGGAAATTAAC

注: “编号”是 catalog 序列的 ID 编号; “位置”是 SNP 所在 catalog 序列的位置; “SNP”是该位置 SNP 的野生型/突变型的 SNP 类型; “序
列”是该段 catalog reads 序列; “引物”是针对该 SNP 位点设计的引物. 所筛选的 3 个 SNP 标记在 C5-JZ 群体中的突变基因型比例≥75%, 
而在其他群体中突变基因型比例均≤25%. C5-JZ 为锦州市沿岸采样群体. 
Note: “ID” indicates the ID of catalog read. “Position” indicates the position of SNP in the catalog sequence. “SNP” indicates the 
wild-type/mutant-type of SNP. “Reads” indicates the sequence of catalog read. “Primer” indicates the primers for the SNP amplification using 
PCR. The ratios of mutant-type/wild-type for all three SNPs in C5-JZ population and ≥75%, while they are all ≤25% in the other four 
populations. C5-JZ represents the population from Jinzhou coast. 
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3  讨论 

3.1  基于 GBS 技术进行物种遗传特征分析 
遗传特征研究主要包括遗传多样性分析和遗 

传分化分析等, 研究方法主要有形态学标记、细

胞学标记、生化标记和分子标记等, 其中分子标

记最为常用, 因其具有检测方便、数量大和多态

性高等优点。传统分子标记方法主要有 AFLP、
SSR、RAPD、ISSR 标记, 以及进化保守单基因(如
COI、16s rRNA)的 SNP 标记等。传统分子标记方

法技术成熟, 支持文献丰富, 是生物遗传特征研

究的主要手段。然而, 传统分子标记方法也存在

不足, 如实验过程繁琐, 所选标记在基因组中的

覆盖度低等, 不同分析方法的研究结果无法进行

横向比较的情况时有发生。本研究所采用的 GBS
技术使得在全基因组水平上筛选高密度 SNP 成为

可能。通过对全基因组进行酶切、测序和分析, 本
研究共获得了 1315987 个 SNP。由于简化基因组

分析所获得的 SNP 在基因组上的分布具有高密度

性、均匀性等特点[15], 因此本研究结果相比传统

分析方法, 能够更加全面、准确地揭示研究物种

的遗传特征, 并为今后相关研究的开展提供参考。 
3.2  5 个托氏琩螺群体的遗传多样性 

托氏琩螺经济价值较低, 国内尚未见专题科

研报道, 已有报道主要出现于生物资源调查中。

韩国学者对其进行了一定研究, 主要包括线粒体

序列、性腺发育和繁殖特征等方面[16-17]。托氏琩

螺是中国北方沿海潮间带的常见优势物种, 因受

人为采捕和增养殖影响较小, 相对于其他经济物

种, 其遗传多样性能够更好地反映沿海非经济物

种的多样性水平。在遗传多样性评价指标中, 杂
合度是生物群体在单个或多个基因位点上的遗传

变异水平, 是评价群体遗传多样性的关键指标。

学者已对辽宁沿海贝类的遗传多样性开展了研究, 
主要集中于贝类经济物种。隋娜[3]利用 SSR 分子

标记对黄渤海沿岸 5 个香螺(Neptunea cumingi 
Crosse)地理群体的遗传多样性进行了研究, 发现

其观测杂合度为 0.173~0.865, 期望杂合度为

0.230~0.676; 赵文等[4]利用 ISSR 分子标记对辽宁

沿海 5 个毛蚶(Scapharca subcrenata)群体的遗传

多样性进行了研究, 发现平均杂合度为 0.3092~ 
0.3301; 牛泓博[2]对辽宁沿海 8个蛤仔群体的遗传

多样性进行了研究, 发现观测杂合度和期望杂合

度分别为 0.163~0.922 和 0.298~0.882。本研究中 5
个托氏琩螺群体的观测杂合度为 0.0851~0.1161, 
期望杂合度为 0.1424~0.1627, 在已有研究物种中

处于较低水平。张国范等[18]指出, 与其他海洋无

脊椎动物比较, 贝类遗传多样性较高, 平均杂合

度常在 0.15 以上, 即使按此标准, 本研究的杂合

度水平依然较低。作者推测导致杂合度水平偏低

的主要原因是本研究的分析方法与传统分子标记

有较大不同, 由于传统分子标记方法只选择少数

的标记位点作为全基因组多样性水平的代表, 因
此与基于基因组水平的简化基因组分析结果无法

直接比较。于思梦等[7]利用简化基因组技术研究

了辽宁沿海 2 个长牡蛎群体的遗传多样性, 发现

其多样性水平明显低于已有长牡蛎的其他研究; 
翟正晓 [15]利用简化基因组技术分析了 16 个鸡

(Gallus gallus)品种的遗传多样性, 发现杂合度与

之前报道的中国地方鸡品种相比明显偏低, 认为

可能是与传统分子标记所选用的遗传标记数量太

少有关。尽管利用 GBS 和传统分子标记方法得出

的遗传多样性分析结果不具有很好的可比性, 但
是由于 GBS 分析所选用的遗传标记数量多, 能够

覆盖全基因组, 因此具有更高的准确性和稳定性, 
可能是将来遗传多样性研究手段发展的方向, 同
时本研究结果也将为今后遗传多样性研究的多元

化提供参考。 
本研究中 5 个托氏琩螺群体的观测杂合度均

低于期望杂合度, 同时群体近交系数为正值, 说
明本研究中辽宁沿海 5 个托氏琩螺群体均出现杂

合子缺失现象。生物群体的杂合子缺失会导致生

物多样性的降低, 从而减弱群体对环境的适应能

力, 一些贝类研究中同样发现了杂合子缺失, 但
这是否会导致贝类种质衰退, 还需要进行长期的

监测和对比分析。常亚青等[19]和柳明等[20]分别对

多个虾夷扇贝(Patinopecten yessoensis)和大珠母

贝(Pinctada maxima)群体的群体多样性进行了分

析, 发现均存在普遍杂合子缺失, 建议采取有效

措施保护种质资源。在 5 个托氏琩螺群体中 , 
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C4-ZH 群体的遗传多样性水平较低, 可能是由于

种群规模过小导致的。笔者在采样时发现, C4-ZH
群体在潮间带的分布数量和密度均较低, 同时发

现了一定规模的泥螺(Bullacta exarata)群体。吴文

广等[21]认为, 泥螺在一定区域内的大量增殖, 将
通过争夺溶解氧和大量排氨来影响托氏琩螺的种

群数量。黄渤海多处沿海地区已发现托氏琩螺等

优势物种已逐渐被外来物种泥螺所取代[22-23]。因

此作者推测, 可能是由于泥螺的过度繁殖导致托

氏琩螺 C4-ZH 群体规模和多样性水平的降低。此

外本研究还发现 , 位于红沿河核电站附近的

C3-WF 群体的遗传多样性在 5 个群体中处于中间

水平, 说明托氏琩螺 C3-WF 群体的遗传多样性未

受到人为活动的明显影响。 
3.3  黄渤海沿岸托氏琩螺群体的遗传分化 

由于贝类移动能力较弱, 相较于鱼类等其他

大范围活动的物种, 贝类更易产生遗传分化。在

本研究中, 基于 PCA 分析, 并未发现明显的遗传

分化现象, 这与遗传分化指数分析结果一致, 5 个

托氏琩螺群体的分化指数为 0.0933~0.1183, 处于

中等程度的遗传分化水平(0.05≤Fst≤0.15)[24]。遗

传分化可能由长期缺乏基因交流产生, 也可能与

人为活动或遗传漂变有关[25-27]。已报道的辽宁沿

海香螺、毛蚶和蛤仔的不同地理群体的分化指数

分别为 0.006~0.188[3]、0.0634~0.1866[4]和 0.115~ 
0.364[2]。本研究中 5 个托氏琩螺群体的遗传分化

在已有研究中处于较低水平, 出现了一定程度的

分化, 但是还未形成明显的种群地理隔离。 
基于分化指数和系统进化分析, 本研究发现

C5-JZ 群体相对更加独立, C2-GZ 和 C3-WF 群体

遗传分化水平相对较低。C5-JZ 群体的采样地点

位于养殖滩涂上, 日常有专人看管, 形成了一个

相对独立的区域, 而其他 4 个采样点均为开放式, 
这可能是造成 C5-JZ 群体遗传分化更加明显的主

要原因。C2-GZ 和 C3-WF 群体的采样地点均位于

渤海东岸, 且都有人类活动和渔船作业, 这可能

是 C2-GZ 和 C3-WF 群体遗传分化水平相对较低

的原因。在群体遗传结构分析中发现, C1-DG、

C2-GZ、C3-WF 和 C4-ZH 群体存在基因交流, 且
都是由 C4-ZH 群体向 C1-DG、C2-GZ、C3-WF

群体中渗入, 其中的具体原因目前还不明确。 
综上, 本研究利用 GBS 技术分析了辽宁黄渤

海沿岸 5 个托氏琩螺自然群体的遗传多样性水平

和遗传分化特征, 发现 5 个群体均存在杂合子缺

失现象, 并形成中等程度的种群遗传分化。研究

揭示了辽宁黄渤海沿岸托氏琩螺部分自然群体的

遗传水平, 研究结果有助于了解辽宁沿海非经济

物种的多样性水平, 为自然资源的保护和利用提

供依据。 
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Analysis of the genetic characteristics of Umbonium thomasi popula-
tions along the Yellow and Bohai Seas using GBS 

GAO Lei1, BAO Xiangbo1, YU Simeng1, LI Zhao2, LI Yunfeng1, HE Chongbo1 

1. Key Laboratory of Marine Fishery Molecular Biology of Liaoning Province, Liaoning Ocean and Fisheries Science 
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Abstract: Mollusks, used for analyses of genetic characteristics along the coast of Liaoning Province, are gener-
ally of enormous economic value. To study the genetic diversity and genetic differentiation of natural species, 
which remain unaffected by fishing and aquaculture, the trochid Umbonium thomasi was used in this study. Along 
the coast of Liaoning Province, five populations of U. thomasi were sampled for the analyses of genomic SNPs 
and genetic characteristics using Genotyping-By-Sequencing (GBS). With a total of 1315987 SNPs detected, the 
observed heterozygosity values were calculated to be 0.0851–0.1161, which were generally less than the expected 
heterozygosity values (0.1424–0.1627), suggesting heterozygote deficiency and risk of population degradation. 
The loss of genetic diversity in the C4-ZH population may be due to the invasion of other species. Moderate ge-
netic differentiation was found among the five populations. The C5-JZ population was found to have a higher ge-
netic differentiation and lower gene flow. Three specific SNP markers were identified for the C5-JZ population. 
These results will contribute to the knowledge of the genetic characteristics of natural species along the coast of 
Liaoning Province and help to protect the coastal ecosystem. 
Key words: Umbonium thomasi; GBS; genetic diversity; genetic differentiation; Liaoning Province; Yellow and 
Bohai Sea 
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