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摘 要：为探究长江中下游通江湖泊褶纹冠蚌遗传多样性特征，本研究利用线粒体 Cytb 和 cox1 基因序列，解析了石臼湖(SJ)、

七里湖(QL)、鄱阳湖(PY)和洞庭湖(DT)4 个通江湖泊褶纹冠蚌群体的遗传多样性及遗传结构。结果显示，在 4 个群体共鉴定

出 90 个 cox1 和 42 个 Cytb 单倍型；单倍型和核苷酸多样性分别为：cox1(0.951，0.03310)和 Cytb(0.855，0.02118)，其中褶纹

冠蚌DT群体单倍型和核苷酸多样性最高；遗传分化指数和基因流分析显示SJ与DT、PY群体间存在显著的遗传分化(P<0.01)，

与 QL 群体间无显著遗传分化，且群体分子方差分析显示遗传变异主要源于群体内(cox1：78.01%；Cytb：83.23%)。中性检

测和核苷酸错配分析表明，SJ 和 QL 的褶纹冠蚌种群在近代历史上经历种群扩张事件，PY 和 DT 群体未检测到扩张信号；

单倍型网络与进化树皆显示群体间存在基因交流。结果表明，4 个通江湖泊褶纹冠蚌群体总体遗传多样性丰富，群体间存在

广泛的基因交流和显著的遗传分化，且遗传变异主要源于群体内，遗传结构特征主要受到湖泊体量差异、支流水系规模、地

理距离等区域性因素影响。研究结果为理解长江中下游淡水贝类遗传多样性形成机制及制定湖泊生态系统层面的保护管理策

略提供了科学依据。 
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Freshwater mussels play a vital role in maintaining aquatic ecosystem stability and are effective bioindicators of 

environmental change. In the Yangtze River Basin, mussel populations have experienced significant declines due to habitat 

degradation, hydrological alterations, and human disturbances. Understanding the genetic diversity and population structure 

of dominant species such as Cristaria plicata is crucial for evaluating their adaptive potential and guiding conservation 

strategies. In this study, mitochondrial cox1 and Cytb genes were used to assess the genetic diversity and population structure 

of C. plicata from four representative river-connected lakes in the middle and lower Yangtze River Basin: Shijiu Lake (SJ), 

Qili Lake (QL), Poyang Lake (PY), and Dongting Lake (DT). A total of 120 individuals were collected across hydrologically 

connected sites, and 90 cox1 and 42 Cytb haplotypes were identified. Haplotype diversity (Hd) and nucleotide diversity (π) 

were high (cox1: Hd = 0.951, π = 0.03310; Cytb: Hd = 0.855, π = 0.02118), with the DT population showing the highest 

diversity. Pairwise Fst and AMOVA analyses revealed significant genetic differentiation between SJ and the DT and PY 

populations (P < 0.01), but not between SJ and QL, and most genetic variation occurred within populations (cox1: 78.01%; 

Cytb: 83.23%). Neutrality and mismatch distribution tests indicated recent population expansion in SJ and QL, while PY and 

DT populations appeared relatively stable. The haplotype network and phylogenetic tree suggested partial gene exchange 

among lakes but also revealed region-specific lineages shaped by limited connectivity. Overall, C. plicata populations in the 

four lakes exhibited a characteristic “high Hd–low π” pattern, implying historical bottlenecks followed by expansion. 

Interestingly, smaller lakes (SJ and QL) contained more haplotypes than larger lakes (PY and DT). This pattern likely results 

from stochastic genetic drift, bottleneck recovery, and microhabitat heterogeneity in small, semi-isolated systems, where 

periodic hydrological isolation and reconnection alter gene frequencies. In contrast, large lakes with greater hydrological 

connectivity, habitat diversity, and abundant host fish resources maintain higher overall genetic variation through continuous 

gene flow. The observed spatial differences demonstrate that lake size, water connectivity, and ecological heterogeneity are 

the principal drivers of genetic diversity and population structure in C. plicata. Anthropogenic disturbances and hydrological 

fragmentation further exacerbate local genetic differentiation, particularly in smaller lakes.In conclusion, this study provides 

comprehensive evidence that C. plicata populations in the Yangtze River lake–river system maintain high genetic diversity 

but exhibit spatially structured genetic patterns shaped by hydrological connectivity and lake characteristics. Preserving 

ecological connectivity, protecting host fish resources, and reducing habitat fragmentation are essential for maintaining 

genetic variation and ensuring the long-term stability of freshwater mussel populations in the Yangtze Basin. 
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褶纹冠蚌(Cristaria plicata)，隶属于软体动物门(Mollusca)、双壳纲(Bivalvia)、蚌科(Unionidae)，是

中国淡水生态系统中的重要物种之一。作为一种广泛分布于中国长江、珠江流域以及东南亚等地区的大

型淡水双壳类，其具有重要的生态、经济和文化价值[1-2]。褶纹冠蚌不仅在水体净化、底栖生态系统稳定

性维持等方面发挥关键作用[3]，同时在珍珠养殖业中也占据重要地位，是我国的重要种质资源。然而，

受水环境污染、极端气候频发、涉渔工程建设和过度捕捞等多重压力影响，其野生种群资源已呈现衰退

趋势。通江湖泊是淡水生态系统中的重要组成部分，凭借其独特的生态水文特征，为水生生物提供了重

要栖息地[4]。自 2021 年 1 月 1 日起，长江干流、鄱阳湖与洞庭湖等大型通江湖泊实行全面禁止生产性捕

捞政策。该政策不仅有效降低水生动物的捕捞压力，也可能通过恢复鱼类资源、提升蚌类宿主密度等途

径，间接影响双壳贝类的种群动态和遗传结构[5]。因此，研究长江通江湖泊群体的遗传多样性及其遗传

分化，有助于理解该区域的种群动态，也为制定有效的保护策略提供科学依据。 

遗传多样性是评估物种适应能力、生态功能及长期存续的重要指标[6]。通过分析种群遗传结构，可

以揭示遗传资源现状及种群动态，为制定保护和可持续利用策略提供科学依据。近年来，线粒体 DNA

由于其遗传结构相对简单、变异率高、母系遗传的特点，广泛应用于双壳类的遗传多样性和种群结构研

究。其中，线粒体 Cytb 和 cox1 基因因其较高的变异性和进化稳定性，被认为是理想的分子标记。这些

基因不仅在揭示物种间和种群间的遗传分化方面表现出显著优势[7]，同时也广泛用于系统发育[8]、物种

鉴定[9]和历史群体动态分析[10]。如钉螺(Oncomelania hupensis)的遗传变异程度及分布[11]、中国养殖区与

日本原产地虾夷扇贝(Patinopecten yessoensis)群体的种质状况评估[12]、闽江不同河段河蚬的形态学及遗

传多样性比较分析[13]、倒刺鲃属鱼类的系统分类研究[14]。 

近年来，关于褶纹冠蚌的种质资源研究相对较少，目前仅有 2010 年报道了其线粒体基因组序列[15]，

以及 2009 年基于单一线粒体标记(cox1)对其在长江中下游区域(包括鄱阳湖、洞庭湖、巢湖等 10 个群体)

的种群遗传结构进行了初步分析[16]。遗传多样性作为种群适应环境变化和维持生态功能的基石，其空间

格局与动态历史直接关乎物种的长期存续能力，厘清褶纹冠蚌种群的遗传资源现状，对评估其近交风险、

基因流阻断效应及适应性潜力具有紧迫意义。本研究通过整合长江流域 4 个通江湖泊的褶纹冠蚌样本，

结合线粒体 Cytb 和 cox1 基因，旨在分析褶纹冠蚌种群在不同地理区域的遗传多样性水平，探究种群之



间的遗传分化和基因流动状况，评估其种群动态历史。研究成果不仅可补充该物种线粒体遗传资源研究，

也为制定长江流域蚌类遗传多样性保护策略的制定提供理论支撑，对区域水生生物资源的可持续发展具

有重要指导意义。 

1 材料与方法 

1.1 实验动物 

褶纹冠蚌采自 4 个通江湖泊：七里湖(QL，安徽安庆)、石臼湖(SJ，安徽当涂)、鄱阳湖(PY，江西九

江)、洞庭湖(DT，湖南岳阳)，共计 120 只，样本采集信息见图 1，群体具体表型信息详见表 1。采样点

位均设置在湖区通江口，七里湖 116°56′23.28″-116°57′25.01″E，30°30′15.32″-30°30′26.38″N，石臼湖

118°44′26.54″-118°48′22.90″E ， 31°29′51.08″-31°28′19.65″N ， 鄱 阳 湖 116°08′0.97″-116°11′51.05″E ，

29°42′56.18″-29°40′58.30″N，洞庭湖 112°57′48.51″-112°59′29.87″，29°24′49.38″-29°20′49.19″，各湖泊样

本通过现场随机采集获得，覆盖不同体型个体，避免选择性偏差。活体褶纹冠蚌个体于现场完成形态学

指标测量后，转移至实验室。采集闭壳肌组织，分装于预冷冻存管，并立即置于干冰中进行速冻保存。

动物福利和取样程序按照国家标准化管理委员会实验动物科学技术委员会(SAC/TC281)发布的《实验动

物福利伦理审查指南》(GB/T35892-2018)的指导原则进行。 

 

 
图 1 褶纹冠蚌采样点位图 

Fig. 1 The sampling sites of C. plicata 

 

表 1 褶纹冠蚌群体表型数据 

Tab. 1 Phenotypic data for C.plicata populations 

群体 

样本 

个数 

 

采样时间 

 

壳长/mm 壳宽/mm 壳高/mm 体重/g 

范围 

 

均值±标

准差 

范围 

 

均值±标准

差 

范围 

 
均值±标准差 

范围 

 

均值±标准 

 

七里湖

QL 
30 2024.10 

60.85~209

.78 
111.63±33.47 13.05~58.19 28.15±8.44 23.59~104.96 61.81±15.33 

16.76~865.1

4 
152.62±197.03 

石臼湖

SJ 
30 2024.11 

133.76~25

5.14 
191.84±32.38 34.22~70.16 54.11±10.06 75.63~136.99 109.32±17.45 

140.3~1122.

31 
617.66±345.89 

鄱阳湖

PY 
30 2024.11 

63.21~179

.68 
121.19±33.16 14.23~47.17 33.21±9.26 35.28~91.51 68.52±17.56 18.49~429.1 179.88±109.00 

洞庭湖

DT 
30 2025.1 

95.91~219

.76 
160.52±34.45 13~56.29 38.86±10.01 54.58~112.18 86.64±17.75 

57.94~791.8

7 
353.80±208.40 



1.2 实验方法 

1.2.1DNA 提取  取褶纹冠蚌闭壳肌 50 mg，使用 TSINGKE 动物 DNA 提取试剂盒按操作说明提取样品

总基因组 DNA，1 %琼脂糖凝胶检测完整性，使用超微量分光光度计，检测 DNA 提取的品质和浓度，

并稀释为 100 ng/μL，-20 ℃保存备用。 

1.2.2 引物合成及 PCR 扩增  根据 NCBI 数据库(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/)中褶纹冠蚌 mtDNA 全序列

查找Cytb(NC_012716.1:1-1149)和 cox1(NC_012716.1:c10126-8585)序列，使用Primer功能设计Cytb和 cox1

序列引物，由北京擎科生物有限公司进行合成引物(表 2)。PCR 反应体系为 50 μL，包括 2×Accurate Taq 

Master Mix 25 μL、基因组 DNA 1 μL、上下游引物(10 mmol/L)各 1 μL、RNase free water 补齐。PCR 反

应条件为：98 ℃预变性 2 min，98 ℃变性 10 s，引物退火温度退火 30 s，72 ℃延伸 10 s，30 个循环，72 ℃

最终延伸 2 min。PCR 产物用 1%的琼脂糖凝胶电泳检测，挑选效果好的 PCR 产物送往北京擎科生物有

限公司进行纯化回收，进行双向测序。 

表 2 引物信息 

Tab. 2 Primer information 

引物名 primer 序列 sequence (5’-3’) 退火温度 annealing temperature 

CYTB-F TCCTTTACGAAAAAAACACCC 55 ℃ 

CYTB-R TTCAGTGTTATGTTTTACAGCGG 58 ℃ 

COX1-F CCGTGAAACCAACTAACTAACCC 59 ℃ 

COX1-R GTCGGGTGTGATGTTTGGTC 59 ℃ 

 

1.2.3 数据分析  用 Vector NTI 11.0 软件中的 Contig-Express 模块对所测序列进行拼接，采用 Bioedit 7.0 

软件对拼接序列进行校正，通过 Blast 比对分析所获得序列为褶纹冠蚌的目的片段。基于 Cytb 和 cox1 序

列，使用 DNAsp 5.0 软件[17]按群体计算单倍型数量(number of haplotypes, h)、单倍型多样性(haplotype 

diversity, Hd)、多态位点数(numbers of polymorphic sites, S)、核苷酸多样性(nucleotide diversity, Pi)并进行

群体错配分布分析。利用 Arlequin 3.5[18]软件计算群体间的成对遗传分化指数(Fst)并进行分子方差分析

(AMOVA)，以及 Tajima’s D 和 Fu’s Fs 中性检测。使用 MEGA 11[19]软件进行各群体 Cytb 和 cox1 序列碱

基组成统计，以圆顶结节蚌(Nodularia douglasiae)为外群构建ML树。应用 DNAsp5.0 软件与 PopART 1.7[20]

软件构建单倍型中介网络图。 

2 结果 

2.1 褶纹冠蚌 cox1 和 Cytb 基因序列分析 

本研究成功扩增了褶纹冠蚌 120 条 cox1 与 112 条 Cytb 基因序列，经质控、纠错与比对后，分别获

得 cox1 1 670 bp 和 Cytb 885 bp 的高质量序列。在褶纹冠蚌 120 条 cox1 基因序列中 T、C、A 和 G 碱基

的平均含量分别为 20.9%、23.2%、40.4%、15.5%，其中 A+T 含量(61.4%)明显高于 C+G 含量(38.6%)。

在 112 条 Cytb 基因序列中 T、C、A、G 碱基的平均含量分别为 35.9%、23.2%、26.2%、14.8%，其中

A+T 含量(62.0%)明显高于 C+G 含量(38.0%)，碱基组成具有明显的 AT 偏向性(表 3)。观察 cox1 和 Cytb

基因序列的变异位点，发现两者皆无单一多态位点，cox1 基因序列中共 255 个简约信息变异位点，占全

序列的 15.27%；Cytb 基因序列中共发现 131 个简约信息变异位点，占全序列的 14.80%。 
表 3 褶纹冠蚌 4 个群体 cox1 和 Cytb 序列碱基组成百分比 

Tab. 3 Nucleotide composition of mtDNA cox1 gene and Cytb gene sequences of C. plicata 

群体 population 
cox1 Cytb 

A T C G A+T C+G A T C G A+T C+G 

石臼湖 SJ 40.5 20.9 23.1 15.4 61.5 38.5 26.3 35.9 23.0 14.7 62.3 37.7 

鄱阳湖 PY 40.4 21.0 23.1 15.5 61.4 38.6 26.0 35.8 23.3 14.9 61.8 38.2 

七里湖 QL 40.6 20.9 23.1 15.4 61.5 38.5 26.3 36.0 23.0 14.7 62.3 37.7 

洞庭湖 DT 40.2 20.9 23.3 15.6 61.1 38.9 26.0 35.7 23.4 15.0 61.7 38.3 

平均 Avg. 40.4 20.9 23.2 15.5 61.4 38.6 26.2 35.9 23.2 14.8 62.0 38.0 



 

2.2 褶纹冠蚌群体 cox1 和 Cytb 遗传多样性分析 

基于 mtDNA 的 cox1(n=120)与 Cytb(n=112)两标记，显示 4 个褶纹冠蚌群体整体具有较高的单倍型与

核苷酸多样性。两基因分别鉴定出 90 与 42 个单倍型，其中跨群体共享单倍型分别为 6 与 5；均存在被 4

群体共享的核心单倍型(cox1：Hap10、Hap28；Cytb：Hap2、Hap3)，提示区域性连通与基因交流(表 4)。

多样性水平在两基因间给出一致的整体格局：DT 最高、QL 最低，中间位次略有差异。平均多样性指数

为 Hd = 0.951、π = 0.033 10(cox1)与 Hd = 0.855、π = 0.021 18(Cytb) (表 5)。总体上，cox1 信息位点更丰富、

单倍型数更高，群体多样性排序为 DT>PY>SJ>QL。 
表 4 基于线粒体 cox1 和 Cytb 序列的褶纹冠蚌 4 个群体的单倍型分布 

Tab. 4 Haplotype distribution in four C. plicata populations based on mtDNA cox1 gene and Cytb gene 

基因 

gene 

群体 

population 

单倍型分布布 

haplotype distribution 

cox1 

洞庭湖DT 
Hap1(1),Hap2(1),Hap3(1),Hap4(1),Hap5(1),Hap6(1),Hap7(1),Hap8(1),Hap9(1),Hap10(2),Hap11(1),Hap
12(1),Hap13(1),Hap14(1),Hap15(1),Hap16(1),Hap17(1),Hap18(1),Hap19(1),Hap20(1),Hap21(1),Hap22(

1),Hap23(2),Hap24(1),Hap25(1),Hap26(1),Hap27(1),Hap28(1) 

鄱阳湖 PY 

Hap10(2),Hap28(6),Hap29(1),Hap30(1),Hap31(1),Hap32(1),Hap33(1),Hap34(1),Hap35(1),Hap36(1),Ha

p37(1),Hap38(1),Hap39(1),Hap40(1),Hap41(1),Hap42(1),Hap43(1),Hap44(1),Hap45(1),Hap46(1),Hap4

7(1),Hap48(1),Hap49(1),Hap50(1) 

七里湖QL 
Hap6(1),Hap10(4),Hap28(9),Hap51(1),Hap52(1),Hap53(2),Hap54(1),Hap55(1),Hap56(1),Hap57(1),Hap

58(1),Hap59(1),Hap60(1),Hap61(1),Hap62(1),Hap63(1),Hap64(1),Hap65(1) 

石臼湖 SJ 
Hap10(1),Hap28(2),Hap66(1),Hap67(1),Hap68(1),Hap69(1),Hap70(1),Hap71(1),Hap72(1),Hap73(1),Ha
p74(1),Hap75(1),Hap76(3),Hap77(1),Hap78(1),Hap79(1),Hap80(1),Hap81(1),Hap82(1),Hap83(1),Hap8

4(1),Hap85(1),Hap86(1),Hap87(1),Hap88(1),Hap89(1),Hap90(1) 

Cytb 

洞庭湖DT 
Hap1(4),Hap2(5),Hap3(5),Hap4(1),Hap5(1),Hap6(1),Hap7(1),Hap8(2),Hap9(1),Hap10(1),Hap11(1),Hap

12(1) 

鄱阳湖 PY 
Hap2(9),Hap3(6),Hap13(1),Hap14(1),Hap15(1),Hap16(1),Hap17(1),Hap18(1),Hap19(1),Hap20(1),Hap2

1(1),Hap22(1),Hap23(1),Hap24(1),Hap25(1),Hap26(1),Hap27(1) 

七里湖QL Hap2(11),Hap3(8),Hap26(1),Hap28(1),Hap29(2),Hap30(1),Hap31(1),Hap32(1),Hap33(2),Hap34(1) 

石臼湖 SJ 
Hap2(11),Hap3(2),Hap14(2),Hap26(1),Hap29(5),Hap35(1),Hap36(1),Hap37(1),Hap38(1),Hap39(1),Hap
40(1),Hap41(1),Hap42(1) 

注：括号内为该单倍型个体数量。 

表 5 基于 cox1 和 Cytb 序列的褶纹冠蚌 4 个群体的遗传多样性指数 

Tab. 5 Genetic diversity of C. plicata based on the sequences of mtDNA cox1 gene and Cytb gene sequences 

基因 gene 
群体 

population 

样品数量 

sample size 

单倍型数量 

h 

单倍型多样性 

Hd 

多态位点数 

S 

核苷酸多样

性 Pi 

cox1 

石臼湖 SJ 30 26 0.960 181 0.009 72 

鄱阳湖 PY 30 23 0.933 175 0.039 36 

七里湖 QL 30 17 0.866 181 0.013 76 

洞庭湖 DT 30 28 0.979 188 0.048 81 

Cytb 

石臼湖 SJ 29 13 0.820 17 0.002 03 

鄱阳湖 PY 30 17 0.868 101 0.032 07 

七里湖 QL 29 10 0.777 14 0.001 98 

洞庭湖 DT 24 12 0.883 95 0.040 99 

 

2.3 褶纹冠蚌群体的遗传结构分析 

基于中介法(medium-join, MJ)构建褶纹冠蚌 cox1 和 Cytb 基因单倍型网络结构图。针对 cox1 基因 90

个单倍型，4 个地理群体的 cox1 单倍型明显聚为 2 个聚类簇，左侧聚类簇主要包含了 9 个 DT 的单倍型，

11 个 PY 的单倍型，10 个 QL 的单倍型，20 个 SJ 的单倍型和 6 个共享单倍型，右侧聚类簇主要包含了

14 个 DT 的单倍型，9 个 PY 的单倍型，2 个 QL 的单倍型和 1 个 SJ 的单倍型(图 2a)；针对 Cytb 基因 42

个单倍型，4 个地理群体的 Cytb 基因序列明显聚为 2 个聚类簇，左侧聚类簇主要包含了 6 个 DT 的单倍

型，7 个 PY 的单倍型，6 个 QL 的单倍型，8 个 SJ 的单倍型和 5 个共享单倍型，右侧聚类簇主要包含了

4 个 DT 的单倍型和 6 个 PY 的单倍型(图 2b)。同时，单倍型进化树的分支拓扑与网络图的聚类格局基本

一致，两者单倍型中介图与单倍型进化树皆显示这 4 个群体间存在着一定的基因交流(图 3, 图 4)。 

2.4 褶纹冠蚌群体间遗传分化分析 

基于 cox1、Cytb 序列计算褶纹冠蚌 4 个群体之间的遗传分化指数 Fst 和基因流 Nm，结果可以看出

DT 和 SJ 间的 Fst 值最大(0.366 4、0.286 4)，4 个地理群体之间的基因流大于 0.15(表 6，表 7)。提示 4

个群体间的基因交流频繁。AMOVA 的分析结果显示，群体内的遗传变异占比远大于群体间占比，表明

变异遗传主要来自于群体内(表 8)。 



 
图 2 褶纹冠蚌 4 个群体 cox1(a)和 Cytb(b)单倍型网络中介图 

注：连线上的短线表示从一个单倍型变为另一个单倍型需要经历的碱基替换个数，圆的大小表示该单倍型包含的样本数。 

Fig. 2 The haplotype network based on cox1 (a) and Cytb (b) gene in C. plicata 

Note: Short ticks on the connecting lines indicate the number of nucleotide substitutions separating haplotypes; circle size 

represents the number of individuals for each haplotype. 

 
图 3 褶纹冠蚌 4 个群体 Cytb 单倍型系统发育树 

Fig. 3 The phylogenetic tree based on haplotypes of Cytb in C. plicata 



 
图 4 褶纹冠蚌 4 个群体 cox1 单倍型系统发育树 

Fig. 4 The phylogenetic tree based on haplotypes of cox1 gene in C. plicata 

 



表 6 基于 cox1 序列的褶纹冠蚌 4 个群体间 Fst(对角线下)和 Nm 值(对角线上) 

Tab. 6 Fst values (below the diagonal) and Nm values (above the diagonal) among C. plicata populations based on mtDNA cox1 gene 

群体 洞庭湖 DT 鄱阳湖 PY 七里湖 QL 石臼湖 SJ 

洞庭湖 DT - 2.149 7  0.522 9  0.432 3  

鄱阳湖 PY 0.104 2* - 1.544 6  1.092 1 

七里湖 QL 0.323 5* 0.139 3* - 14.310 3  

石臼湖 SJ 0.366 4* 0.186 3* 0.017 2  - 

注：*代表 P 小于 0.01。 

表 7 基于 Cytb 序列的褶纹冠蚌 4 个群体间 Fst(对角线下)和 Nm 值(对角线上) 

Tab. 7 Fst values (below the diagonal) and Nm values (above the diagonal) among C. plicata populations based on mtDNA Cytb gene 

群体 洞庭湖 DT 鄱阳湖 PY 七里湖 QL 石臼湖 SJ 

洞庭湖 DT - 9.810 4 0.644 7 0.623 0 

鄱阳湖 PY 0.024 9 - 1.293 0 1.257 2 

七里湖 QL 0.279 4* 0.162 0* - 6.870 5 

石臼湖 SJ 0.286 4* 0.165 9* 0.035 1 - 

注：*代表 P 小于 0.01。 

表 8 基于 cox1 和 Cytb 序列的褶纹冠蚌群体分子方差分析 

Tab. 8 Analysis of molecular variance (AMOVA) of C. plicata 

基因 变异来源 自由度 平方和 方差组分 变异百分比/% 
固定指数 

cox1 

群体间 3 1 395.217 7.319 21.99 

0.220** 群体内 236 6 126.267 25.959 78.01 

总计 239 7 521.483 33.277  

Cytb 

群体间 3 299.416 1.641 16.77 

0.168** 群体内 220 1 790.870 8.140 83.23 

总计 223 2 090.286 9.781  

注：**代表 P 小于 0.001。 

2.5 褶纹冠蚌群体历史动态分析 

基于 Tajima's D 与 Fu's Fs 中性检测值，不同群体的信号不一致。SJ 与 QL 群体呈现相似的近期扩张

迹象：两个基因的 Tajima’s D 皆为负值，且 Cytb 的 Fu’s Fs 亦为负，与基于 Cytb 序列的错配分布图的单

峰形态一致(图 6c, 65d)。相对地，DT 与 PY 群体的中性检测结果皆为正值，错配分布图呈多峰(图 5a, 5b, 

6a, 6b)，整体不支持近期快速扩张。 

 

 
表 9 褶纹冠蚌 4 个群体的 Tajima's D 和 Fu's Fs 中性检测结果 

Tab. 9 Neutrality test values in C. plicata population 

基因 参数 洞庭湖 DT 鄱阳湖 PY 七里湖 QL 石臼湖 SJ 

cox1 

Tajima's D 3.387 2.431 -1.499 -2.048 

Tajima's D  P 0.999 0.998 0.035 0.001 

Fs 17.386 18.885 10.725 1.934 

Fs  P 1.000 1.000 0.992 0.778 

Cytb 

Tajima's D 2.478 1.080 -1.246 -1.560 

Tajima's D  P 0.979 0.877 0.089 0.047 

Fs 21.884 13.010 -2.232 -4.968 

Fs  P 1.000 1.000 0.135 0.017 

 



 
图 5 基于 cox1 序列的褶纹冠蚌 4 个群体的错配分布图(a)洞庭湖，(b)鄱阳湖，(c)七里湖，(d)石臼湖 

Fig. 5 Mismatch distribution of C. plicata based on mtDNA cox1 gene sequences (a)DT, (b)PY, (c)QL, (d)QL 

 
图 6 基于 Cytb 序列的褶纹冠蚌 4 个群体的错配分布图 (a)洞庭湖，(b)鄱阳湖，(c)七里湖，(d)石臼湖 

Fig. 6 Mismatch distribution of C. plicata based on mtDNA Cytb gene sequences (a)DT, (b)PY, (c)QL, (d)QL 

 

3 讨论 

3.1 褶纹冠蚌群体遗传多样性现状 

根据 Grant 的分类标准[21](Hd = 0.5，π = 0.005)，本研究中褶纹冠蚌群体整体呈现较高的单倍型多样

性(Hd = 0.855~0.951)和较低的核苷酸多样性(π = 0.001 98~0.048 81)，其“高 Hd 低 π”的特征，与李大命[22]

等对太湖河蚬(Corbicula fluminea)的群体遗传结构分析研究结果相似。由于新单倍型通过突变或迁移进入



种群并达到可检测频率所需的时间，通常远短于核苷酸位点上积累足够多新突变所需的时间[23-24]，这一

模式可能反映出历史上褶纹冠蚌群体曾经历过种群瓶颈并迅速扩张的动态过程。通过对长江中下游 4 个

通江湖泊(石臼湖 SJ、鄱阳湖 PY、洞庭湖 DT、七里湖 QL)褶纹冠蚌群体的 cox1 和 Cytb 基因分析，揭示

了其遗传多样性特征现状。结果显示，不同湖泊间的单倍型组成差异较大，且小型湖泊的单倍型数量大

于通江湖泊，这种现象在其他水生无脊椎动物中亦有报道[25]。这可能源于遗传漂变和瓶颈效应后短期恢

复的结果，小型湖泊群体规模有限，更易受到随机遗传漂变和瓶颈效应的影响[26]。当群体数量骤减后再

恢复时，遗传重组与突变事件可能短期内增加单倍型数量，但由于积累突变位点较少，核苷酸多样性依

然偏低[27]。这一现象反映了中小湖泊在遗传结构上的特殊性，也提示其更易受到外部环境波动的影响。

小型湖泊受外界环境波动（如温度、营养盐输入、水位变化）影响更为显著，不同采样点或年份间可能

存在较强的微生境差异，增加了个体间的遗传分化，从而提升了单倍型多样性。第三，小湖泊在枯水期

常与长江干流或支流断连，但在洪水期又重新连通，周期性隔离与连通的交替可促进基因频率的动态变

化[28]，使群体内部形成一定的遗传结构复杂性。综上，小型湖泊单倍型数高于大型湖泊的现象，反映了

局部种群在环境扰动下的遗传漂变、恢复的综合效应，而非真实意义上的遗传多样性更高。 

分析 4 个褶纹冠蚌群体间遗传多样性差异，核苷酸多样性表现为 DT>PY>QL>SJ，这与贾名静[16]基

于线粒体 cox1 基因的研究结论一致。进一步分析显示，PY 群体表现出最多的变异位点和较高的核苷酸

多样性，DT 群体次之。鄱阳湖和洞庭湖作为长江中下游大型通江湖泊[29]，广阔的水域面积与复杂的支

流水系构建的高效水文连通网络促进了群体间基因交流[30]，多样的生境异质性则形成了多层次生态位，

使得两湖群体能够维持较高的遗传多样性；相比之下，石臼湖与七里湖水体规模较小、支流水系简单，

限制了种群交流和规模扩张，使种群更易受到遗传漂变的影响，从而表现出相对较低的遗传多样性水平
[31]。褶纹冠蚌为典型的滤食性双壳类，其幼体需依附宿主鱼完成发育，基因交流过程在很大程度上依赖

宿主鱼的迁移能力和水系连通性。因此，水文条件和湖泊连通性是影响其遗传格局的关键因素。鄱阳湖

与洞庭湖地处长江中下游干流两侧，水系发育完善、支流众多，且通江口面积广、连通期长，宿主鱼类

资源丰富[29]，为褶纹冠蚌提供了更稳定的基因交流通道，促进其维持较高的遗传多样性。而七里湖与石

臼湖为相对独立的中小型通江湖泊，受限于湖泊体量和季节性水文波动，其与长江干流的连通性相对较

弱，宿主鱼类迁移范围有限，导致群体遗传交流受阻，多样性水平较低[32]。此外，湖泊水质条件、底质

类型及人类干扰程度也可能对群体多样性产生影响。七里湖和石臼湖周边渔业活动频繁、岸线开发强度

较高，生态系统稳定性较差，而洞庭湖和鄱阳湖生态系统较完整，这种环境差异亦可能强化了群体间的

遗传差异。总体来看，褶纹冠蚌遗传多样性格局的形成是湖泊环境异质性、物种生活史特征和样本地理

分布共同作用的结果，体现出显著的地理生态依赖性。总体来看，褶纹冠蚌遗传多样性格局的形成是湖

泊环境异质性、物种生活史特征及样本地理分布综合作用的结果，体现出显著的地理生态依赖性。这种

空间差异不仅反映了湖泊生态系统特征和连通性的差异，也为理解长江中下游淡水贝类的遗传动态与保

护策略提供了重要参考。 

3.2 群体遗传分化格局与基因流 

种群遗传结构和分化受生境适应、自然选择、随机遗传漂变、基因流等诸多因素的影响。根据 Wright

的分类标准[33]，DT 和 SJ 群体间遗传分化最为显著，其次为 QL 和 DT 群体，这种分化格局主要反映了

地理距离的隔离效应以及不同湖泊生态系统的独立性。洞庭湖作为大型通江湖泊，拥有复杂水文环境和

丰富的生态位分化有关，大型湖泊通常具备更高的环境异质性和支流水系网络，使群体呈现更独立的遗

传格局[30]，而 SJ 和 QL 作为小湖泊，其群体更易受局部限制和遗传漂变影响，缺乏大尺度连通性。SJ

和 QL 群体间遗传差异最小，表明二者间存在紧密的遗传联系和频繁的基因交流。然而从地理距离上看，

相较于七里湖与石臼湖，七里湖与鄱阳湖地理距离更近，分析可能有以下几点原因：首先是鄱阳湖体量

大、生态系统复杂，自成遗传单位[34]，限制了其与七里湖之间的基因交流；其次，七里湖水域是鱼类重

要的产卵索饵区域，与长江自然连通，水文节律受长江水文条件的显著影响，因此七里湖的鱼类在长江

水位较低时会批量进入长江[35]，有可能顺流向下游迁移，进而促进蚌类的跨区域交流；再次，皖河口及

邻近水域是长江安徽段重要的鱼类产卵场[36]，对于维持长江安徽段鱼类繁殖及种群补充发挥着重要作

用，尤其对于产漂流性卵鱼类更为突出[37]，且江湖系统中的鱼类通常具有向上游洄游产卵的行为倾向[38]，

因此皖河口以下水域产漂流性卵的鱼类可能在繁殖季节溯流而上选择适宜产卵场进行繁殖活动，这也可

能促进贝类通过宿主鱼类的迁移而实现跨区域交流。上述情况均可能促使七里湖与石臼湖褶纹冠蚌群体

发生相对更为密切的基因交流。 

此外，基因流(Nm)作为遗传分化的另一反向指标，在本研究中亦体现出一致性，结合 AMOVA 分析

显示的遗传变异主要来源于群体内，出现该遗传结构特征一方面反映了各群体内部维持了较大的有效种

群规模，有效缓冲了遗传漂变[39]；另一方面也暗示了地理间隔和鱼类资源丰度及群落结构的变化对褶纹

冠蚌有效迁移具有一定影响。同时，本研究结果表明鄱阳湖、洞庭湖两湖泊群体间存在较明显的遗传差



异，由于所采用的基因标记和样本设计不同，尽管此前研究结果显示两者之间分化较低[16]，直接对比的

意义有限，因此本文仅提示两湖泊间的遗传格局可能正在发生变化，群体间的正在增强。由于缺少长期

对比数据，目前结果仅提供了初步迹象，仍需结合更多时序数据和多基因证据进一步验证。分化趋势可

能与近年鄱阳湖持续遭受低枯水位有关。自 2019 年以来，鄱阳湖枯水期呈现水位持续降低、枯水历时延

长、退水速率加快的常态化特征[40]，其中 2022 年星子站水位创 1951 年有记录以来同期最低值。极端水

文过程导致蚌类的栖息环境急剧恶化，且受限于缓慢的迁移能力[41]，蚌类在急剧退水过程中难以有效逃

逸至深水区，资源受到严重损失，种群生存压力剧增。总体上，两湖间水文连通性持续衰减，致使鱼类

等水生生物基因交流被削弱，进而促使遗传分化程度上升，这一现象也揭示极端水文胁迫对蚌类种群遗

传结构的深远影响。 

3.3 褶纹冠蚌历史动态与保护策略 

中性检测与核苷酸不配对分布图分析揭示了不同群体的动态历史，本研究 PY 和 DT 群体中性检测

皆为正值，核苷酸不配对分布图呈现多峰，提示其未发生过扩张现象且展现出稳定的历史动态，反映了

其生态系统的长期稳定性[42]，这可能与其作为大型湖泊的优势特征有关。反之 QL 和 SJ 群体展现近期扩

张的遗传信号，这可能归因于历史上经历的种群瓶颈事件后的恢复或对环境变化的适应性响应[43]。对于

体量、支流网络规模较小等对种群扩散和基因交流相对受限的湖泊群体，其种群恢复仍面临基础生态承

载力的限制。因此，未来在进一步巩固禁捕成果的同时，需重点关注中小型湖泊的生境质量提升和资源

养护管理；持续开展长期遗传动态监测，并结合基因组学手段深入解析人类活动对种群遗传结构的长期

影响，将为制定针对化保护策略提供关键数据支撑。 

4 结论 

综上，本研究结果显示 4 个通江湖泊褶纹冠蚌群体整体遗传多样性丰富，群体间存在广泛的基因交

流和显著的遗传分化，且遗传变异主要源于群体内，这一遗传结构特征主要受到湖泊体量差异、支流水

系规模、地理距离等区域性因素。本研究为通江湖泊褶纹冠蚌的遗传资源评估与保护策略制定提供了科

学依据，为蚌类资源的精准保护与流域生态系统功能的维系提供了重要支撑。然而，考虑到淡水贝类活

动能力较弱，分布区域性较强，各湖泊内部水动力条件与底形底质等差异可能导致群体内存在一定程度

的遗传分化，进而可能干扰各群体遗传多样性解析。因此，未来研究应在各湖泊的不同湖区和微生境采

集更多样本，更精确地揭示各群体的遗传结构及适应性分化。 
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