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长竹蛏不同地理居群的遗传多样性 

陈燕妮  孙振兴  常林瑞 
(鲁东大学生命科学学院, 烟台 264025) 

摘要: 研究以大连、烟台、莱州、青岛和赣榆近海 5个不同地理居群的长竹蛏(Solen strictus Gould)为实验材

料, 利用 ISSR分子标记进行了遗传多样性的研究。结果表明, 13个 ISSR引物在 5个居群中共扩增出 200个

位点, 平均每个引物记录 15.4个位点, 5个居群的多态位点比例为 43.56%—60.43%。长竹蛏在物种水平上的

Nei’s基因多样性指数和 Shannon’s信息指数分别为 0.2854和 0.4390, 在居群水平上分别为 0.1674和 0.2530。

NJ 聚类分析显示, 青岛居群与赣榆居群的亲缘关系最近, 而烟台居群与其他 4 个居群的亲缘关系较远。经

Mantel 检测, 长竹蛏 5个居群间的遗传距离与地理距离并无相关性(r = −0.0834, P > 0.1)。AMOVA 分子变

异分析表明, 长竹蛏的遗传变异有 47.71%发生在居群间, 52.29%发生在居群内, 居群内的遗传变异大于居群

间的遗传变异。长竹蛏 5个居群间的遗传分化系数(Gst)为 0.2889, 基因流(Nm)为 1.3194。结果表明, 长竹蛏

具有较高的遗传多样性, 但居群间已发生了一定程度的遗传分化。 
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长竹蛏(Solen strictus Gould)为竹蛏科双壳贝类, 
是我国沿海潮间带常见的一种蛏类, 其个体大、肉
味鲜美, 富含营养, 在食用贝类中占有重要的地位, 
是一种可发展养殖的经济贝类。近年来, 随着分子
生物学技术在水生生物中的广泛应用, 有关蛏类的
分子遗传研究也受到人们的关注[1,2], 但这些研究大
多集中在缢蛏(Sinonovacula constricta)的遗传多样
性 [3]和基因序列变异分析 [4]等方面 , 而有关长竹蛏
的群体遗传学研究国内外尚未见报道。ISSR (Inter 
simple sequence repeat)分子标记具有丰富的多态
性、稳定的可重复性, 在许多水生生物的群体遗传
学研究中获得了理想的效果 [5,6]。在水生贝类方面, 
已有用 ISSR 标记分析四角蛤蜊 (Mactra veneri-
formis)[7]、地中海贻贝(Mytilus galloprovincialis)[8]、

马氏珠母贝 (Pinctada martensii)[9]和大珠母贝

(Pinctada maxima)[10]、扁玉螺(Neverita didyma)[11]

等群体遗传多样性的报道, 说明 ISSR标记是研究水
生贝类遗传多样性的有效手段。发展长竹蛏养殖的

重要途径是人工培育竹蛏苗[12,13], 而为了避免长竹
蛏人工繁殖时选择亲贝的盲目性, 亟须探明野生长
竹蛏的遗传背景。因此, 本文利用 ISSR标记, 对我
国黄、渤海海域 5 个不同地理居群的野生长竹蛏的
遗传多样性进行了研究, 以期为揭示长竹蛏的群体
遗传多样性和遗传结构状况, 为评价长竹蛏的种质
资源等提供理论依据。   

1  材料与方法 

1.1  材料 
实验所用野生长竹蛏分别采自辽宁大连(DL)、

山东烟台(YT)、山东莱州(LZ)、山东青岛(QD)和江
苏赣榆(GY)近海 5个地理居群(图 1)。长竹蛏活体运
回实验室, 解剖取足肌, 分装样品袋中置于−74℃超
低温冰箱保存。取样长竹蛏的平均壳长为

(73.64±5.16) mm, 平均体质量为(8.76±0.92) g。 

1.2  方法 
基因组 DNA 提取采用酚-氯仿抽提法, 具体步 
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骤参见文献[14], −20℃保存备用。ISSR引物根据加

拿大哥伦比亚大学公布的序列, 由上海生工生物工

程技术服务有限公司合成。经优化的 PCR反应体系

为: 25 μL总体积中包括 1 × PCR缓冲液、2.5 mmol/L

的 Mg2+、0.25 mmol/L的 dNTP、0.5μmol/L的 ISSR

引物、1 U的 Taq DNA聚合酶、40 ng模板 DNA。

PCR 反应程序为 94℃预变性 5min, 94℃变性 45s, 

52℃退火 45s, 72℃延伸 90s, 45个循环后, 72℃延伸

10min, 4℃保存。利用 PCR优化体系, 从 30个 ISSR

引物中筛选出了 13个重复性好、特异性高的引物用

于 PCR扩增(表 1)。在 PE-9600型 PCR仪上进行扩

增, 扩增产物以 100—3000 bp 的 DNA 标准分子量

(MBI-Fermentas 公司产品)为参照, 以 1.5%的琼脂

糖凝胶进行电泳分离, 电泳条件为 1 × TBE缓冲液、

电压 100V, 电泳后在凝胶成像系统下观察并拍照。 

 

图 1  长竹蛏各居群的地理位置示意图 
Fig. 1  The geographic locations map of five Solen strictus popu-
lations 

 
表 1 用于 ISSR 分析的 13 个引物序列 

Tab. 1 Sequences of 13 primers used in ISSR analysis 

引物编号 
Primer code 

引物序列(5′-3′) 
Primer sequence 

引物编号 
Primer code 

引物序列(5′-3′) 
Primer sequence 

UBC 807 AGA GAG AGA GAG AGA GT UBC 825 ACA CAC ACA CAC ACA CT 

UBC 808 AGA GAG AGA GAG AGA GC UBC 834 AGA GAG AGA GAG AGA GYT 

UBC 809 AGA GAG AGA GAG AGA GG UBC 835 AGA GAG AGA GAG AGA GYC 

UBC 811 GAG AGA GAG AGA GAG AC UBC 836 AGA GAG AGA GAG AGA GYA 

UBC 812 GAG AGA GAG AGA GAG AA UBC 840 GAG AGA GAG AGA GAG AYT 

UBC 814 CTC TCT CTC TCT CTC TA UBC 842 GAG AGA GAG AGA GAG AYG 

UBC 815 CTC TCT CTC TCT CTC TG   

Note: Y=(C, T) 

 
1.3  数据统计分析 

ISSR为显性标记, 由同一引物扩增的电泳迁移
率一致的条带作为同一位点, 记录清晰稳定的电泳
条带, 按条带的有无分别记为“1”和“0”, 构成 ISSR
表型数据矩阵。用 POPGENE (version 1.32)软件[15]

计算以下遗传参数: 多态位点比例、观测等位基因
数、有效等位基因数、Nei’s 基因多样性指数、
Shannon’s信息指数、居群间的遗传分化系数和基因
流、遗传相似度和 Nei’s遗传距离。以 DCFA (version 
1.1)软件 [16]计算欧氏距离平方, 利用 WINAMOVA 
(version 1.55)软件对居群间和居群内的遗传变异进
行分子变异分析 (Analysis of molecular variance, 
AMOVA)[17]。基于 Nei’s 遗传距离, 用 MEGA (ver-
sion 4.0)软件 [18]中的邻接法(Neighbor-joining, NJ), 
分别对 5 个居群以及这些居群中的 100 只个体进行

聚类分析。以地理测距软件计算各居群之间的海上

最近地理距离, 用 TFPGA(version 1.3)软件对遗传
距离和地理距离的相关性进行 Mantel检测[19]。 

2  结  果 

2.1  不同居群的遗传多样性  
对长竹蛏 5个居群的样品进行扩增的结果显示, 

扩增产物的分子量大多在 200—1500 bp之间(图 2), 
利用 13 个 ISSR 引物共扩增出 200 个位点, 平均每
个引物记录 15.4个位点。长竹蛏 5个居群的多态位
点比例、观测等位基因数、有效等位基因数、Nei’s
基因多样性指数和 Shannon’s信息指数(表 2)。从表
2 可见, 大连居群的多态位点比例明显高于其他居
群, 赣榆居群的多态位点比例次之, 莱州居群和青
岛居群的多态位点比例较为接近, 烟台居群的多态 
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图 2  引物 UBC834和 836对长竹蛏部分个体扩增的电泳图 
Fig. 2  Electrophoretogram of ISSR-PCR product in Solen strictus using primer UBC834 and UBC836 

M. DNA标准分子量; GY. 赣榆居群; QD. 青岛居群; LZ. 莱州居群; YT. 烟台居群; DL. 大连居群; 下同 
M. Marker; GY. Ganyu population; QD. Qingdao population; LZ. Laizhou population; YT. Yantai population; DL. Dalian population; the 
same as follows 

 
表 2  长竹蛏 5 个居群的遗传多样性 

Tab. 2  The genetic diversity within five populations of Solen strictus 

居群名称 
Population 

name 

多态位点比例
Proportion of 

polymorphic loci (%) 

观测等位基因数
Observed number 

of alleles 

有效等位基因数 
Effective number of 

alleles 

Nei’s基因 
多样性指数 

Nei’s gene diversity (h) 

Shannon’s 
信息指数 

Shannon’s informa-
tion index (I) 

大连 DL 60.43 1.6043 ± 0.4898 1.3226 ± 0.3632 0.1919 ± 0.1927 0.2921 ± 0.2745 

烟台 YT 43.56 1.4356 ± 0.4966 1.2506 ± 0.3526 0.1468 ± 0.1925 0.2204 ± 0.2774 

莱州 LZ 52.15 1.5215 ± 0.5003 1.2633 ± 0.3386 0.1593 ± 0.1862 0.2440 ± 0.2691 

青岛 QD 49.08 1.4908 ± 0.5007 1.2784 ± 0.3551 0.1649 ± 0.1932 0.2490 ± 0.2786 

赣榆 GY 57.98 1.5798 ± 0.4944 1.3384 ± 0.3726 0.1985 ± 0.1983 0.2984 ± 0.2830 

均值 Mean 52.64 1.5069 1.2827 0.1674 0.2530 

 
位点比例最低。结合 Nei’s 基因多样性指数(h)和
Shannon’s 信息指数(I )来看, 大连和赣榆居群的遗
传多样性水平较高, 其次为莱州和青岛居群, 而烟
台居群的遗传多样性水平较低。方差分析的结果表

明, Nei’s 基因多样性指数(F = 4.2768, P<0.005)和
Shannon’s信息指数(F = 4.7438, P<0.001)在 5个居
群之间存在显著差异。 

长竹蛏在居群水平上, 平均每个位点的有效等位
基因数 Ne = 1.2827, Nei’s 基因多样性指数(h)和
Shannon’s信息指数(I)分别为0.1674和0.2530; 在物种
水平上, Ne = 1.4713, h和 I值分别为 0.2854和 0.4390。
总体而言, 长竹蛏仍具有较高的遗传多样性水平。 

2.2  居群及其个体间的遗传距离与聚类分析 
由 POPGENE 计算出长竹蛏 5 个居群的两两居

群之间的 Nei 无偏倚遗传距离范围为 0.1138—
0.2756, 遗传相似度范围为 0.7591—0.8925(表 3), 5
个居群间的平均遗传距离为 0.1827, 平均遗传相似
度为 0.8342。进一步根据遗传距离矩阵采用 NJ法进
行聚类分析(图 3)表明, 青岛居群与赣榆居群的亲缘
关系最近, 其次是莱州居群与青岛、赣榆两个居群
的亲缘关系较近, 再次之为大连居群, 而烟台居群
与以上 4 个居群的亲缘关系较远。经 Mantel 检测, 
长竹蛏 5 个居群间的遗传距离与它们之间的地理距
离并无相关性(r = −0.0834, P>0.1)。 
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表 3  长竹蛏 5 个居群间的遗传距离和遗传相似度 
Tab. 3  Genetic distances and genetic identities index among five populations of Solen strictus 

居群名称 
Population name 

大连 DL 烟台 YT 莱州 LZ 青岛 QD 赣榆 GY 

大连 DL — 0.8324 0.8476 0.8903 0.8691 

烟台 YT 0.1835 — 0.7591 0.7957 0.7805 

莱州 LZ 0.1654 0.2756 — 0.8459 0.8286 

青岛 QD 0.1162 0.2285 0.1673 — 0.8925 

赣榆 GY 0.1404 0.2478 0.1880 0.1138 — 

注: 对角线右上方为遗传相似度, 左下方为遗传距离 
Note: Genetic identity (above diagonal) and genetic distance (below diagonal) 
 

 

图 3  基于 Nei’s遗传距离的长竹蛏 5个居群的 NJ聚类图 
Fig. 3  Dendrogram of NJ cluster analysis based on Nei’s unbiased 
genetic distance of the five Solen strictus populations 
 

基于 Nei 无偏倚遗传距离, 对长竹蛏 5 个居群
的 100 只个体进行 NJ 聚类分析的结果(图 4)。可以
看出: 在个体之间, 各居群内的个体分别聚成独立
的分支 , 说明居群内个体间有高度的遗传相似性 ; 
在居群之间 , 青岛居群与赣榆居群首先聚在一起 , 
然后依次为大连居群、莱州居群和烟台居群, 这与 5
个居群的聚类结果(图 3)基本一致。 

2.3  遗传变异与分化 
通过 AMOVA的等级剖分法计算出的居群间和

居群内对总遗传变异的贡献率表明, 长竹蛏 47.71%
的变异发生在居群间, 52.29%的变异发生在居群内
(表 4), 显示长竹蛏群体的遗传变异主要来自居群内, 
但居群间的变异也处于较高水平。长竹蛏 5 个居群
间的遗传分化系数(Gst)为 0.2889, 由 Gst 估算的基
因流(Nm)为 1.3194, 说明长竹蛏居群间虽然存在着
基因流, 但居群间已发生了一定程度的遗传分化。 

3  讨  论 

3.1  长竹蛏的遗传多样性 
Nei’s基因多样性指数(h)和 Shannon’s信息指数

(I )是衡量物种遗传多样性的重要参数[20]。利用 ISSR
方法得到的几种海洋贝类在物种水平上的 h和 I 值: 
大珠母贝 (Pinctada maxima )分别为 0.2832 和
0.4372[10], 四角蛤蜊(Mactra veneriformis)分别为
0.3070和 0.4760[7], 扁玉螺(Neverita didyma)分别为
0.3395和 0.5113[11]。与本文得到的长竹蛏物种水平

上的 h和 I 值分别为 0.2854和 0.4390相比, 长竹蛏
的遗传多样性水平虽然低于四角蛤蜊和扁玉螺, 但
与大珠母贝较为接近, 在种的水平上仍具有较高的
遗传多样性; 而在居群水平上的遗传多样性相对较
低, 并且不同居群的遗传多样性存在明显差异。从
群体遗传学角度来说, 物种的遗传多样性水平与其
适应能力、繁殖能力和进化潜力密切相关, 遗传多
样性水平的降低往往会导致生物对环境的适应能力

减弱、种质衰退等[21]。研究遗传多样性的目的, 就
是为了最大限度地保持种内的遗传多样性水平, 维
持物种进化潜力和群体的自然繁殖能力, 以确保种
质资源的可持续利用。由于各种人为因素对长竹蛏

栖息环境的不利影响和过度采捕, 已对长竹蛏种质
资源产生了严重地威胁, 因此应采取建立种质保护 

 
表 4  长竹蛏 5 个居群遗传变异的 AMOVA 分析 

Tab. 4  Analysis of molecular variance (AMOVA) of Solen strictus five populations 

变异来源 
Source of variance 

自由度 
Degree of free-

dom 

离差平方和 
Sum of square 

deviation 

均方 
Mean square

变异组分 
Variance 

component 

变异百分率 
Percentage of 
variation (%) 

P * 

居群间 
Among populations 

4 2391.8600 597.9650 28.3447 47.71 <0.001 

居群内 
Within populations 

95 2951.7500 31.0710 31.0711 52.29 <0.001 

注: * 交换 1000次单倍型的显著性检验 
Note: * Significant differences were calculated using 1000 permuted samples 
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图 4  基于 Nei’s 遗传距离的长竹蛏 5 个居群 100 只个体的 NJ
聚类图 
Fig. 4  Dendrogram of NJ cluster analysis based on Nei’s unbiased 
genetic distance of the 100 individuals Solen strictus from five 
populations 

区等必要的措施。根据本文所得遗传多样性参数看, 
赣榆居群(h = 0.1985, I = 0.2984)和大连居群(h = 
0.1919, I = 0.2921)可能存在着相对丰富的遗传种质, 
应加以重点保护, 并可作为人工繁殖选择亲贝时的
首选种质。 

3.2  长竹蛏居群间的亲缘关系与遗传分化 
聚类分析的先后顺序可反映出种群间亲缘关系

的远近, 通过估算遗传距离并构建系统树, 可以评
价种群间的遗传结构和分化程度[22]。本文聚类分析

的结果表明, 在长竹蛏 5 个居群中, 青岛居群与赣
榆居群的亲缘关系最近, 而烟台居群与莱州居群之
间的亲缘关系最远(表 3、图 3), 这可能与各居群所
处的地理位置有关。从地理位置上看, 赣榆与青岛
两地同处于黄海西南部, 海流水团运动有利于居群
间的基因交流; 而它们与处于黄海北部的大连、烟
台以及处于渤海的莱州, 由于受到山东半岛的地理
屏障, 阻碍了来自渤海和黄海西北部的海流水团运
动, 这种特殊的地理隔离导致了居群间的基因流受
阻。虽然烟台与莱州的海上距离较近, 但两地间受
到山东半岛北部海岸凸出(图 1)的影响, 海流水团交
换明显不如青岛与赣榆之间流畅, 加之莱州湾是渤
海的一个内湾, 与外海的海流水团交换都受到一定
影响, 客观上也形成了地理隔离, 这也说明居群间
亲缘关系的远近与地理距离之间并不一定存在必然

联系。另一方面, 从长竹蛏 5 个居群 100 只个体的
聚类结果看, 它们分别按照地理分布聚成相对独立
的分支, 各居群的个体间完全没有交叉现象, 说明
5 居群间缺乏有效地基因交流, 也表明长竹蛏居群
间的遗传分化水平较高, 这与 AMOVA 分析显示居
群间变异较高的结果是一致的。 

本文中长竹蛏 5 个居群间的平均遗传距离为
0.1827, 平均遗传相似度为 0.8342, 这与 Thorpe[23]

认为同一物种的居群间遗传距离为 0.03—0.2, 遗传
相似度为 0.8—0.97的观点一致。但长竹蛏 5个居群
间的遗传分化系数(Gst)为 0.2889, 由此可见, 长竹
蛏居群之间已经出现了较大程度的遗传分化[24]。一

般认为, 影响居群遗传结构最重要的因素是基因交
流程度和繁育方式[25]。根据群体遗传学理论, 不管
居群大小, 如果基因流 Nm < 1, 遗传漂变就成为影
响居群遗传结构的主要因素 ; 当居群间的基因   
流 Nm≥1时, 就可以防止由遗传漂变引起的居群间
遗传分化[26]。本文得出长竹蛏 5个居群间的基因流
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Nm = 1.3194, 说明居群间存在着一定程度的基因流, 
因此, 遗传漂变不是影响居群分化的主要因素。导
致长竹蛏居群遗传分化的因素可能与其繁育方式和

所处环境有关 , 长竹蛏是雌雄异体 , 体外受精 , 浮
游幼虫期较短, 加之成体营埋栖生活, 主要是垂直
移动, 水平移动的范围较小, 这些都在很大程度上
影响了基因的交流; 长竹蛏不同居群所处的环境不
完全相同 , 它们所承受的生境选择压力存在差异 , 
必然引起居群间的变异和分化。此外, 由于物种不
同居群间分布不连续造成的地理隔离, 以及人为因
素影响等造成的有效繁育群体数量减少, 都是影响
基因交流的障碍[27], 最终导致居群间的遗传分化。  
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GENETIC DIVERSITY OF DIFFERENT GEOGRAPHICAL POPULATIONS IN 
SOLEN STRICTUS REVEALED BY ISSR MARKERS 

CHEN Yan-Ni, SUN Zhen-Xing and CHANG Lin-Rui 
(College of Life Science, Ludong University, Yantai 264025, China) 

Abstract: The razor shell Solen strictus is a member of family Solenidae (Veneroida) bivalve. The Solen strictus dis-
tributes widely along the coasts of the Bohai Sea and the Yellow Sea in China, where is a commercial important and 
potential mariculture species. In this study, genetic diversity in five different geographical populations of the Solen 
strictus were analyzed by the Inter-Simple Sequence Repeat (ISSR) markers. The samples of the five populations were 
taken from the off-shores of Dalian (DL), Yantai (YT), Laizhou (LZ), Qingdao (QD) and Ganyu (GY), respectively. The 
objectives of present study are: 1) use clear amplified ISSR fragments to examine the genetic variation within and 
among populations of Solen strictus; 2) lay a foundation of selecting the parent Solen strictus for artificial propagation. 

Total genomic DNA was extracted from vivisectional foot muscle of two-year-old Solen strictus with standard 
method. DNA samples were stored at −20  until use. ℃ The ISSR primers were made by Sangon Inc. (Shanghai, China), 
and we used 13 primers which were screened from 30 primers. PCR amplification reaction was carried out in a 25 μL 
mixture that included 1 × PCR buffer, 2.5 mM of MgCl2, 0.25 mM of dNTP, 0.5μM of primer, 1 unit of Taq DNA po-
lymerase, and approximately 40 ng of template DNA. The PCR cycling conditions were: preamplification denaturation 
at 94  for 5 min followed by 45 cycles, each cycle included 45s denaturation at 94 , 45s annealing at 52 , 90s ℃ ℃ ℃

extension at 72 , and then a final ext℃ ension at 72  for 10 min, amplified products resolved by electrophoresis in ℃

1.5% agarose gels. 
Genetic parameters were calculated by using software POPGENE (version 1.32) that included percentages of po-

lymorphic loci, observed number of alleles, effective number of alleles, Nei’s gene diversity, Shannon’s information 
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index, genetic differentiation coefficient (Gst), gene flow (Nm) and Nei’s unbiased genetic distances. The genetic varia-
tion within and among populations of the Solen strictus was estimated by an analysis of molecular variance (AMOVA) 
using software WINAMOVA (version 1.55). The dendrogram was constructed on Nei’s unbiased genetic distance and 
neighbor-joining (NJ) cluster analysis which was determined for the five populations and the 100 individuals from these 
populations by software MEGA (version 4.0), respectively. The Mantel test was taken for correlation between genetic 
and geographic distance with software TFPGA (version 1.3). 

The results showed that total of 200 loci from five populations were amplified with 13 primers, average 15.4 loci 
each primer. The proportion of polymorphic loci in the five populations ranged from 43.56 % to 60.43 %. The Nei’s 
gene diversity and Shannon’s information index of Solen strictus was 0.2854 and 0.4390 at species level, 0.1674 and 
0.2530 at population level, respectively. NJ cluster analysis indicated that QD population and GY population were the 
nearest in genetic relationships, and the genetic distance between YT population and other four populations were farther. 
There was no correlation between genetic and geographic distance among the five populations studied by the Mantel test 
(r = −0.0834, P > 0.1). The AMOVA demonstrated that the among-population component accounted for 47.71 % of the 
total variation, while the within-population component accounted for 52.29 %. The within-population genetic variation 
was apparently larger than the among-population. The genetic differentiation coefficient (Gst) and the gene flow (Nm) 
were 0.2889 and 1.3194, respectively among the five populations. 

These data indicates that the genetic diversity of Solen strictus is relatively high, and there is genetic differentia-
tion of some extent among the five populations of Solen strictus. The genetic differentiation among populations could be 
attributed to the limited remotion and the discontiguous habitat. Anyhow, the results of above research will be helpful 
for the conservation and utilization of resources, and provide a basis for artificial propagation of Solen strictus. 
 
Key words: Solen strictus; Genetic diversity; ISSR marker 
 
 
 


