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中国沿海脉红螺群体遗传多样性及其遗传结构
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摘要: 我国脉红螺自然资源日趋衰减，为制定相应保护措施，需要对脉红螺遗传多样性及遗传

结构进行分析研究。本实验利用 9 个微卫星标记分析了我国沿海脉红螺 9 个群体的遗传多样
性和遗传分化水平。遗传多样性分析结果显示，群体平均等位基因丰度( AＲ ) 为 8. 6 ～ 9. 5，期
望杂合度( HE)为 0. 705 ～ 0. 777，观测杂合度( H o )为 0. 498 ～ 0. 626。遗传分化分析结果显示，
群体间遗传分化指数( FST )范围为 0. 012 2 ～ 0. 093 6，各群体间没有显著的遗传分化，遗传距
离( DC )为 0. 212 ～ 0. 349。本研究结果表明，我国沿海脉红螺群体具有较高的遗传多样性，各
群体间没有显著分化。
关键词: 脉红螺; 微卫星; 遗传多样性; 遗传结构

中图分类号: Q 346; S 968. 3 文献标志码: A

脉红螺( Ｒapana venosa) ，俗称海螺、红螺，属
软体动物门 ( Mollusca) 、腹足纲 ( Gastropoda) 、新
腹足目 ( Neogastropoda) 、骨螺科 ( Muricidae) 、红
螺属( Ｒapana) ，广泛分布于朝鲜半岛、日本沿海
以及我国渤海、黄海和东海［1 － 2］。脉红螺足部肥
大、肉味鲜美，是亚洲地区具有重要经济价值的大
型海产腹足类，也是我国重要的渔业捕捞对

象［3 － 4］。近年来，随着我国脉红螺资源生物量的
日益衰减及市场需求的不断扩大，脉红螺已成为

我国重要的养殖开发品种［5 － 8］。了解物种群体内
( 间) 的遗传结构及关系，将为物种的种质资源保

护和人工繁育提供重要的科学依据［9］。因此，开
展脉红螺群体遗传多样性和遗传结构的研究对脉

红螺的种质保护及人工繁育具有重要意义。
微卫星 DNA 标记，又称简单序列重复

( simple sequence repeat，SSＲ) ，是一种广泛分布
于真核生物基因组中的串状重复序列。与其他分
子标记相比，微卫星标记具有多态性高、共显性遗
传、易于扩增等特点，因此被广泛地应用于海洋无
脊椎动物群体遗传研究中［10 － 11］。Li 等［12］利用 7
个高多态性微卫星位点分析了中国沿海太平洋牡

蛎( Crassostrea gigas) 5 个养殖群体的遗传结构，
结果表明 5 个群体都呈现出较高的遗传多样性，
并且出现了遗传分化现象。Ni 等［13］通过对中国
蛤蜊( Mactra chinensis) 8 个群体的微卫星标记分
析，得出这 8 个群体之间存在显著的遗传分化。
基于微卫星标记，Li等［14］分析比较了中国养殖虾
夷扇贝( Patinopecten yessoensis ) 3 个群体和日本
野生虾夷扇贝 2 个群体之间的遗传多样性，结果
显示由于地理隔离和遗传漂变导致中国养殖群体

遗传多样性低于日本野生群体。相对于其他经济
贝类( 如牡蛎、扇贝) ，脉红螺的微卫星标记开发
相对较晚，An等［15］首次开发了 23 个脉红螺微卫
星标记，随后 Xue 等［16］和 Sun 等［17］分别相继开
发了 24 和 57 个脉红螺微卫星标记，为脉红螺群
体遗传多样性和遗传分化研究提供了充足的

标记。
本研究利用 9 个微卫星位点，分析了我国沿

海脉红螺 9 个群体的遗传多样性和遗传结构，揭
示了脉红螺 9 个群体间的遗传关系，以期为我国
脉红螺种质资源保护和人工繁育等工作提供理论

基础。
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1 材料与方法

1. 1 样品采集和 DNA提取
本研究在中国沿海共采集了脉红螺 9 个自然

群体( 表 1) ，每个群体 48 个个体。剪取脉红螺新
鲜个体腹足肌，置于 － 80 ℃冰箱保存备用。基因
组 DNA 提取采用常规酚 /氯仿法，每个样本取
0. 1 g 冰冻的腹足肌，切成细末，加入裂解缓冲液
400 μL ( 6 mol /L 尿素，10 mmol /L Tris － HCl，
125 mmol /L NaCl，1% SDS，10 mmol /L EDTA，
pH 7. 5) ，蛋白酶 K 10 μL ( 20 mg /mL ) ，37 ℃消
化过夜。用等体积的酚∶氯仿∶异戊醇( V ∶ V ∶ V =
25∶ 24∶ 1) 提取 3 次。等体积的氯仿和异戊醇混
合液氯仿∶异戊醇( V ∶ V = 24∶ l) 提取 2 次。然后
加入 2 倍体积预冷的无水乙醇沉淀，70%乙醇洗
涤 2 遍后干燥，TE 溶解。紫外分光光度计测定
DNA 的浓度和纯度，母液置于 － 20 ℃保存备用，
将工作液浓度稀释至 100 ng /μL。
1. 2 微卫星分析
根据 Sun等［17］报道的脉红螺 59 个微卫星标

记，从中筛选出 9 个多态性较高的位点用于本研
究: Ｒv050，Ｒv040，Ｒv013，Ｒv012，Ｒv009，Ｒv004，
Ｒv019，Ｒv029 和 Ｒv015。PCＲ 反应体系为 10
μL，含 0. 25 U Taq DNA 聚合酶，2. 0 mM MgCl2，
1 × PCＲ Buffer，0. 2 mM dNTP 混合液，1 μM 引
物和 100 ng 模版 DNA。PCＲ 反应条件: 94 ℃预
变性 3 min，35 个循环; 94 ℃变性 45 s，最适退火
温度 45 s，72 ℃延伸 45 s，最后 72 ℃延伸 5 min。
PCＲ产物采用 6%变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检
测，硝酸银法染色。10 bp DNA ladder 作为
Marker检测等位基因的大小，为确保读数的准确
性，用同一个参照样品在每一次电泳中作为对照。
1. 3 数据分析
用 软 件 MICＲOSATELLITE ANALYSEＲ

( MSA) 计算各位点的等位基因数( N) ，期望杂合
度( HE ) ，观测杂合度( HO ) 和遗传距离( DC )

［18］。
等位基因丰度( AＲ ) 用软件 FSTAT 计算( http: / /
www ． unil． ch / izea /softwares / fstat． html ) 。用软
件 GENEPOP计算哈迪 －温伯格 ( HWE) 平衡和
位 点 之 间 的 连 锁 不 平 衡 ( linkage
disequilibria ) ［19］。用 软 件 MICＲO-CHECKEＲ
2. 2. 3 检 查 无 效 等 位 基 因［20］。利 用 软 件
AＲLEQUIN 3. 0 计算遗传分化指数( FST )

［21］。用

群体遗传分析软件 IBDWS 分析 IBD ( isolation-
by-distance) ( http: / /phage． sdsu． edu /～ jensen / ) 。
用 Bonferroni correction 法对多重比较的显著性
水平进行校正。

表 1 脉红螺群体采集地点
Tab． 1 Sampling sites of populations of Ｒ． venos． a

群体 population 代码 code 采集地点 sampling sites

青岛 Qingdao QD 36°08'58″N—120°14'08″E

烟台 Yantai YT 37°36'46″N—121°14'56″E

连云港 Lianyungang LYG 34°43'02″N—119°32'55″E

大连 Dalian DL 39°13'18″N—122°36'11″E

东营 Dongying DY 38°01'37″N—118°37'25″E

日照 Ｒizhao ＲZ 35°21'57″N—119°34'13″E

丹东 Dandong DD 40°00'20″N—124°20'21″E

舟山 Zhoushan ZS 30°10'09″N—122°14'39″E

秦皇岛 Qinhuangdao QHD 39°52'52″N—119°40'47″E

2 结果

2. 1 群体的遗传多样性
9 个位点在所有群体中均表现出较高的多态
性，共检测到 137 个等位基因( 表 2 ) 。每个位点
的等位基因数为 3 ～ 24，等位基因丰度为 2. 8 ～
20. 5。9 个群体的等位基因丰度之间没有显著性
差异( P = 0. 959 ) ，平均等位基因丰度依次为 ＲZ
( 9. 5 ) ，ZS ( 9. 5 ) ，QD ( 9. 3 ) ，LY ( 9. 2 ) ，DY
( 9. 1) ，QHD ( 9. 0 ) ，YT ( 8. 9 ) ，DD ( 8. 8 ) 和 DL
( 8. 6) 。
经过 Bonferroni 校正，各位点之间不存在连

锁不平衡。9 个群体的平均观测杂合度值均小于
平均期望杂合度值。观测杂合度( H o ) 和期望杂

合度 ( HE ) 在 不 同 群 体 间 没 有 显 著 差 异

( P ＞ 0. 05) ，平均观测杂合度为 0. 498 ～ 0. 626，平
均期望杂合度为 0. 705 ～ 0. 777，青岛群体平均 HE

最低( 0. 705 ) ，日照群体平均 HE 最高 ( 0. 777 ) 。
经 Bonferroni 校正的 HWE 平衡检验结果显示，9
个群体在 9 个位点上有 32 个群体—位点组合显
著偏离 HWE 平衡( P ＜ 0. 01 /9) 。

2. 2 遗传分化
不同群体间的遗传分化指数 FST 值为

0. 012 2 ～ 0. 093 6，各群体间 FST值差异不显著

( P ＞ 0. 01) ( 表 3) 。9 个群体间的遗传距离 DC 为

0. 212 ～ 0. 349。IBD 分析结果显示脉红螺群体之
间遗传距离和地理距离不存在显著相关性

( P ＞ 0. 05) ，不符合距离隔离模式( 图 1) 。
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表 2 9 个脉红螺群体的遗传多样性
Tab． 2 The genetic diversity of nine populations of Ｒ． venosa

位点 locus QD( 48) YT ( 48) LY( 48) DL ( 48) DY( 48) ＲZ ( 48) DD( 48) ZS( 48) QHD( 48)

Ｒv004

N 17 15 19 15 17 16 15 19 18
HO 0. 756 0. 739 0. 591 0. 667 0. 725 0. 429 0. 681 0. 650 0. 500
HE 0. 911 0. 905 0. 901 0. 906 0. 910 0. 903 0. 892 0. 880 0. 919
P 0. 008 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000
AＲ 15. 3 13. 6 15. 4 13. 8 15. 5 14. 1 13. 7 16. 7 16. 8

Ｒv009

N 5 5 5 5 6 5 5 5 6
HO 0. 548 0. 745 0. 708 0. 702 0. 804 0. 625 0. 587 0. 762 0. 727
HE 0. 705 0. 727 0. 682 0. 701 0. 705 0. 707 0. 708 0. 692 0. 704
P 0. 003 0. 987 0. 657 0. 221 0. 422 0. 226 0. 157 0. 154 0. 181
AＲ 4. 8 4. 9 4. 6 4. 8 5. 4 4. 9 4. 9 4. 8 5. 2

Ｒv012

N 20 18 17 18 19 18 18 24 18
HO 0. 795 0. 667 0. 675 0. 805 0. 674 0. 780 0. 909 0. 905 0. 730
HE 0. 944 0. 859 0. 889 0. 898 0. 865 0. 921 0. 915 0. 944 0. 890
P 0. 003 0. 000 0. 003 0. 144 0. 000 0. 000 0. 406 0. 269 0. 002
AＲ 19. 0 15. 7 15. 8 15. 1 15. 6 16. 8 16. 1 20. 5 16. 4

Ｒv013

N 3 3 4 4 4 5 3 4 4
HO 0. 061 0. 281 0. 140 0. 348 0. 231 0. 364 0. 478 0. 227 0. 435
HE 0. 117 0. 408 0. 548 0. 402 0. 256 0. 553 0. 424 0. 396 0. 604
P 0. 092 0. 036 0. 000 0. 177 0. 559 0. 005 0. 070 0. 001 0. 023
AＲ 2. 8 3. 0 3. 6 4. 0 3. 7 4. 5 3. 0 3. 8 3. 6

Ｒv015

N 8 8 9 6 6 8 7 6 9
HO 0. 265 0. 293 0. 242 0. 429 0. 382 0. 229 0. 200 0. 323 0. 206
HE 0. 843 0. 784 0. 707 0. 744 0. 765 0. 828 0. 771 0. 797 0. 763
P 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000
AＲ 8. 0 7. 5 8. 6 6. 0 6. 0 7. 9 6. 9 6. 0 8. 7

Ｒv019

N 17 18 18 18 19 19 18 17 18
HO 0. 649 0. 575 0. 610 0. 600 0. 800 0. 722 0. 581 0. 595 0. 432
HE 0. 937 0. 939 0. 941 0. 919 0. 941 0. 946 0. 933 0. 936 0. 941
P 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000
AＲ 16. 3 16. 5 17. 2 16. 3 17. 9 18. 0 16. 4 16. 3 17. 2

Ｒv029

N 7 8 7 7 7 7 7 6 6
HO 0. 595 0. 675 0. 628 0. 739 0. 727 0. 619 0. 723 0. 634 0. 600
HE 0. 696 0. 706 0. 655 0. 741 0. 728 0. 762 0. 760 0. 674 0. 675
P 0. 080 0. 771 0. 249 0. 266 0. 211 0. 084 0. 176 0. 799 0. 084
AＲ 6. 9 7. 7 6. 9 6. 8 7. 0 6. 9 6. 9 5. 6 5. 7

Ｒv040

N 4 4 5 3 4 4 5 5 3
HO 0. 442 0. 341 0. 421 0. 341 0. 463 0. 424 0. 444 0. 500 0. 406
HE 0. 610 0. 563 0. 565 0. 528 0. 684 0. 669 0. 504 0. 592 0. 534
P 0. 034 0. 005 0. 077 0. 010 0. 000 0. 004 0. 180 0. 038 0. 253
AＲ 4. 0 3. 9 4. 7 3. 0 4. 0 4. 0 5. 0 4. 8 3. 0

Ｒv050

N 7 8 6 8 8 9 7 7 5
HO 0. 512 0. 522 0. 500 0. 511 0. 826 0. 788 0. 478 0. 550 0. 441
HE 0. 585 0. 712 0. 565 0. 617 0. 652 0. 705 0. 529 0. 512 0. 494
P 0. 394 0. 002 0. 465 0. 190 0. 010 0. 760 0. 258 0. 950 0. 387
AＲ 6. 8 7. 0 5. 8 7. 3 6. 6 8. 5 6. 0 6. 6 4. 8

average

N 9. 8 9. 7 10. 0 9. 3 10. 0 10. 1 9. 4 10. 3 9. 7
HO 0. 513 0. 538 0. 502 0. 571 0. 626 0. 553 0. 565 0. 572 0. 498
HE 0. 705 0. 734 0. 717 0. 717 0. 723 0. 777 0. 715 0. 714 0. 725
AＲ 9. 3 8. 9 9. 2 8. 6 9. 1 9. 5 8. 8 9. 5 9. 0

注:加粗表示显著偏离 HWE平衡( P ＜ 0. 01 /9，Bonferroni方法校正值)
Notes: bold type indicates significant deviations from Hardy-Weinberg equilibrium ( P ＜ 0. 01 /9，Bonferroni-corrected value)
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表 3 脉红螺群体间的遗传分化指数和群体间的遗传距离(对角线上:遗传距离;对角线下，遗传分化指数)
Tab． 3 Pairwise FST averaged over nine loci for the nine Ｒ． venosa populations and geneic

distances between the nine populations ( above diagonal，DC ; below diagonal，FST )

QD YT LY DL DY ＲZ DD ZS HB

QD 0 0. 255 0. 239 0. 242 0. 229 0. 272 0. 212 0. 276 0. 258

YT 0. 0298 0 0. 276 0. 222 0. 277 0. 234 0. 240 0. 324 0. 314

LY 0. 0510 0. 0630 0 0. 278 0. 273 0. 281 0. 236 0. 292 0. 294

DL 0. 0323 0. 0029 0. 0735 0 0. 270 0. 245 0. 235 0. 315 0. 287

DY 0. 0407 0. 0482 0. 0793 0. 0618 0 0. 313 0. 250 0. 227 0. 314

ＲZ 0. 0727 0. 0346 0. 0656 0. 0420 0. 0834 0 0. 251 0. 349 0. 285

DD 0. 0058 0. 0292 0. 0409 0. 0281 0. 0454 0. 0470 0 0. 289 0. 274

ZS 0. 0543 0. 0755 0. 0704 0. 0853 0. 0122 0. 0936 0. 0610 0 0. 332

HB 0. 0297 0. 0528 0. 0486 0. 0510 0. 0670 0. 0415 0. 0183 0. 0845 0

图 1 脉红螺遗传距离和地理距离的相关性
分析( y =1. 213E －4x +0. 213 6，

Ｒ2 = 0. 087 5，P =0. 143 8)
Fig． 1 Correlation between geographical distance
and genetic distance in Ｒ． venosa by IBD analysis

3 讨论

有学者利用同工酶和线粒体 DNA 16S rＲNA
分别对中国沿海脉红螺自然群体遗传结构进行了

研究［2，22］，同工酶分析结果显示，7 个脉红螺自然
群体之间存在显著的遗传分化，然而线粒体 DNA
16S rＲNA 研究结果显示，中国沿海脉红螺 7 个自
然群体之间不存在显著的遗传分化。由于同工酶
和 mtDNA 标记在群体遗传结构分析中均存在着
一定的局限性，如同工酶的多态性低，而 mtDNA
遗传模式为母系遗传，仅能代表雌性个体的历史

演化过程，不能全面地反映群体的遗传水平。因
此有必要使用新的分子标记技术对我国脉红螺群

体结构及多样性进行研究。微卫星 DNA 标记由
于其高多态性、共显性、易于扩增等特点被广泛应
用于动植物群体遗传学研究［23 － 24］。本研究中，9
个微卫星位点在脉红螺 9 个群体中均表现出了较
高的多态性，平均等位基因丰度为 8. 6 ～ 9. 5，平
均期望杂合度为 0. 705 ～ 0. 777，明显高于同工酶
标记( 平均等位基因丰度 1. 65 ～ 2. 13，平均期望
杂合度 0. 086 ～ 0. 149) ［22］。
本研究中，9 个微卫星位点在各群体中都表

现出了较高的多态性，说明中国沿海野生脉红螺

群体还保持着较高的遗传多样性。杨建敏等［2］

用线粒体 DNA 16S rＲNA 对中国沿海脉红螺 7 个
自然群体的遗传特性进行了研究，结果表明 7 个
群体都存在丰富的种群内变异，与本研究结果类

似。高水平的遗传多样性在许多其他贝类群体中
也有发现，例如，Yu等［25］利用 7 个微卫星位点分
析了中国沿海魁蚶 ( Scapharca broughtonii) 7 个
野生群体的遗传多样性水平，得出位点的平均等

位基因丰度为 ( 11. 3 ～ 12. 5 ) ，期望杂合度为
0. 835 ～ 0. 867;牛东红等［26］对我国浙闽沿海缢蛏
( Sinonovacula constricta) 8 个群体遗传结构进行
了微卫星位点分析，结果显示平均有效等位基因

数为 6. 2 ～ 9. 0，期望杂合度为 0. 806 ～ 0. 875。较
高的遗传多样性可能与贝类高繁殖力和较强的幼

虫扩散能力有关［25，27］。脉红螺繁殖力较强，每个
雌螺平均产卵量约 75. 4 万粒，前期幼虫被卵袋保
护，卵袋经卵裂期、囊胚期、原肠胚期、膜内担轮幼
虫期、膜内面盘幼虫期，经过 20 ～ 26 d 面盘幼虫
从卵袋中孵出，开始浮游幼虫阶段［5 － 7］。卵袋可
以使脉红螺幼虫度过前期一些不可预测的环境变
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化，从而保障了较高幼虫存活率。
本研究发现，9 个脉红螺群体间遗传分化水

平为 0. 012 2 ～ 0. 093 6，群体之间没有显著的遗
传分化，IBD 分析结果显示脉红螺群体不符合距
离隔离模式，说明群体之间可能存在较强的基因

流。杨建敏等［2］用线粒体 DNA 16S rＲNA 对中
国沿海脉红螺 7 个自然群体的遗传特性进行了研
究也得到类似的结果: 群体之间的遗传相似度和

遗传渗透极高，无法构建出群体聚类图谱。类似
的结果在其他海洋无脊椎动物中也有报道，如

Xue等［28］利用微卫星标记和 COI 序列对中国和
韩国栉江珧( Atrina pectinata) 8 个群体的遗传结
构进行研究，结果显示由于基因流的影响导致群

体间没有显著的遗传分化。目前，研究者普遍认
为海洋无脊椎动物不同地理群体之间遗传分化的

原因主要有两方面: 浮游幼虫扩散能力的强弱和

海洋环境［28 － 32］。对于有浮游幼虫期的海洋无脊
椎动物，浮游幼虫期的长短被认为可以影响基因

流的大小，幼虫浮游时间越长，基因流将会越

大［33］。脉红螺浮游幼虫可分为 1 螺层期、2 螺层
期、3 螺层初期、3 螺层中后期和 4 螺层期 5 个时
期，浮游幼虫期持续 30 ～ 33 d［6］，这增加了群体间
基因流的机会和可能性。其次，与双壳类相比，成
体脉红螺具有发达的腹足，有很强的迁移能力，也

增加了与其他地理群体间基因流的机会。
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Genetic diversity and population structure of Ｒapana venosa
along the coast of China

YANG Zhipeng，YU Hong* ，YU Ｒuihai，KONG Lingfeng，LI Qi
( The Key Laboratory of Mariculture，Ministry of Education，Ocean University of China，Qingdao 266003，China)

Abstract: In the past decades，the natural resources of Ｒapana venosa in China have obviously declined
because of over-exploitation and habitat destruction． It is very necessary to survey genetic diversity and
population structure of Ｒ． venosa along the coast of China for the formulation of management policies and the
protection of Ｒ． venosa resources． In the study，nine polymorphic microsatellite markers were used to evaluate
the level of genetic diversity of nine wild Ｒ． venosa populations along the coast of China and estimate the
degree of genetic differentiation among these populations． The analysis of genetic diversity showed that the
mean allelic richness ranged from 8. 6 to 9. 5 and the expected heterozygosity ( HE ) ranged from 0. 705 to
0. 777. The analysis of genetic differentiation showed that the FST values ranged from 0. 012 2 to 0. 093 6 and
DC values ranged from 0. 212 to 0. 349. It is suggested that the Ｒ． venosa possessed high genetic diversity and
no clear differentiation was detected between the nine populations．
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