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接种旧金山卤虫对渤海湾塘沽和埕口盐场卤虫种群形态和

遗传结构的影响

董考帅1    韩学凯1, 2*    张    睿1    刘    雪1    张    波1    隋丽英1*
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摘要: 为探究卤虫Artemia franciscana在人工接种渤海湾盐场并与本地孤雌生殖卤虫种群共存的30余年间, 其
混合种群遗传多样性、遗传结构及形态学特征是否发生变化, 本研究选取1990—2021年收集的美国旧金山

(San Francisco Bay, SFB) A. franciscana、越南永州人工养殖的A. franciscana、中国渤海湾(Bohai Bay, BHB)
的土著孤雌生殖卤虫种群(Parthenogenetic Artemia population)及SFB A. franciscana接种后的渤海湾盐场混合

种群的卤虫卵进行孵化和培养, 待其生长至成体时进行形态学测量和比较。利用COI基因序列分析不同群体

接种前后的遗传多样性变化, 并探讨不同群体间的遗传结构及其在新栖息地的适应性变化。结果表明, 旧金

山卤虫接种并定植于中国渤海湾盐田后, 导致该地区卤虫种群的遗传多样性升高, A. franciscana已经取代当

地孤雌卤虫群体成为渤海湾盐田的优势种, 而渤海湾本地孤雌种群正面临着灭绝的风险。旧金山原始种群与

接种后的渤海湾埕口种群和塘沽种群无显著遗传分化, 表明这两个种群均从旧金山种群直接接种引入。形态

学测量分析发现, 旧金山卤虫的引入造成渤海湾卤虫混合群体卵径不断下降, 雄虫体长显著增加; 同样旧金山

卤虫引入越南后也出现卵径下降的现象。这表明旧金山卤虫具有较强的环境适应性和形态可塑性, 以满足其

定殖及在共存竞争中获取更宽的生态幅。研究结果为科学认识和合理保护渤海湾盐田生态系统生物多样

性、制定生态环境保护策略提供科学依据。
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卤虫(Artemia)在全球沿海盐池和内陆盐湖高

盐水体中广泛分布, 是卤水生态系统食物链的重要

组成部分和生物调节者
[1]
。卤虫幼体具有较高的营

养价值, 是水产动物苗种生产中重要的生物饵料。

目前普遍认为卤虫有6个两性种及多个孤雌生殖种

群, 其中美国旧金山(San Francisco Bay, SFB)卤虫

(Artemia  franciscana Kellogg,  1906)具有卵径小、

孵化率高、耐高温、易去休眠和适应性强等优良

的品系特性
[2]
。20世纪70年代后期开始, 人们开始

将其逐步引入其他地区以补充当地卤虫资源, 改善

当地卤虫种群的种质特性。如今SFB卤虫在美洲

大陆及欧亚大陆都有广泛分布, 在满足水产苗种需

求的同时, 也不可避免地造成了一系列生物入侵的

问题
[3—5]

。

遗传多样性对于种群的适应度很重要, 较高的

遗传多样性能帮助入侵种通过快速进化适应新环

境, 以利于其在新生境中定居和扩散
[6—8]

。通常外

来物种进入新环境后会因奠基者效应而导致遗传

第 50 卷 第 1 期 水   生   生   物   学   报 Vol. 50, No. 1
 

2026 年   1  月 ACTA HYDROBIOLOGICA SINICA J a n . ,  2 0 2 6 

 
 

收稿日期: 2025-07-11; 修订日期: 2025-09-09
基金项目: 国家自然科学地区基金(32460154); 中国博士后科学基金(2023MD734227); 天津市科技计划项目资助(23YFZCSN00050)

[Supported  by  the  Regional  Fund of  the  National  Natural  Science  Foundation  of  China  (32460154);  China  Postdoctoral  Science
Foundation (2023MD734227); Tianjin Science and Technology Program Project (23YFZCSN00050)]

作者简介: 董考帅(1996—), 男, 硕士研究生; 研究方向为海卤水生物资源开发利用。E-mail: dongkaoshuai200012@163.com
通信作者: 韩学凯, 助理研究员; E-mail: hanxk@tust.edu.cn　隋丽英, 教授; E-mail: suily@tust.edu.cn　*共同通信作者

©The Author(s) 2026. This is an open access article under the CC-BY 4.0 License (https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/).

https://doi.org/10.3724/1000-3207.2025.2025.0240
https://doi.org/10.3724/1000-3207.2025.2025.0240
https://doi.org/10.3724/1000-3207.2025.2025.0240
https://cstr.cn/32229.14.SSSWXB.2025.0240
mailto:dongkaoshuai200012@163.com
mailto:hanxk@tust.edu.cn
mailto:suily@tust.edu.cn
https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/


多样性的降低。有研究发现, SFB卤虫引入新栖息

地后, 在无当地种群的情况下会发生遗传多样性的

降低
[9, 10]

。也有研究发现, 相比于原产地的SFB卤
虫群体, 引入亚洲地区的A. franciscana卤虫种群却

表现出相对更高的遗传多样性, 并认为这可能是由

于人类活动在亚洲大规模传播过程中多次引入的

结果
[11]
。此外, 表型可塑性(Phenotypic plasticity)也

是生物适应环境变化的有效方式, 生物体能够在短

时间内产生不同的表型以适应周围环境的变化, 这
对生物个体适应快速多变的生存环境具有重要的

意义
[12, 13]

。但是目前针对SFB卤虫入侵种表型可塑

性的研究较少, 有研究指出越南永州地区引入的

SFB卤虫, 经过长时间的环境适应产生了一些生理

生化方面的适应性变化, 具有卵径更小和更加适合

较高温度环境的特征
[9], 这说明卤虫可能通过整合

多个特征的可塑性和进化反应来适应快速变化的

环境。

我国卤虫资源丰富, 其中渤海湾盐田是中国卤

虫成虫和卤虫卵的重要产地, 渤海湾盐田原始卤虫

种群为孤雌生殖种群。为满足我国水产养殖业对

高质量卤虫卵的需求, 1991—1993年间SFB卤虫被

陆续引入渤海湾多个盐场, 接种卤虫有效地提高了

当地卤虫卵产量
[14], 使渤海湾滩涂成为我国高品质

卤虫卵重要产区。相关研究表明, 目前渤海湾盐场

卤虫群体呈现美国SFB群体和本地孤雌种群共存

状态
[15], 但针对接种后渤海湾卤虫群体遗传学研究

较少, 仅见于少量关于河北唐山地区的SFB卤虫种

群研究
[16, 17]

。并且, 由于渤海湾区域广泛, 尤其是

作为卤虫卵重要生产基地的天津和山东地区, 目前

还未见有关SFB卤虫群体的相关研究。此外, 由于

缺乏不同年代卤虫群体的纵向对比, 人们对SFB卤
虫引种到渤海湾盐场后的遗传多样性及遗传结构

的变化过程仍然未知; 而SFB卤虫在与当地孤雌生

殖卤虫种群的竞争过程中, 其休眠卵径和卤虫外部

形态是否发生适应性变化, 其成功入侵的遗传学机

制及对本地种群的影响也知之甚少。

基于此, 本研究选择1990年渤海湾卤虫原种群

和1990年SFB卤虫原种群, 以及2010和2021年渤海

湾卤虫混合种群。通过对入侵前后不同卤虫群体

的卤虫卵和成虫进行形态学及群体遗传学比较分

析, 一方面解析SFB卤虫引种至渤海湾盐田后种群

遗传多样性和遗传结构变化, 另一方面通过与已产

生适应性进化的越南永州卤虫进行比较, 探究卤虫

入侵种的遗传分化、表型可塑性及适应性进化之

间的关系, 从而为入侵种卤虫适应性演化和入侵机

制研究奠定基础, 并对渤海湾盐田生物资源的保护

提供帮助。

 1    材料与方法

 1.1   卤虫培养

本研究选择天津科技大学亚洲区域卤虫参考

中心卤虫种质库中保藏的卤虫卵样本: 1990年天津

塘沽盐场的渤海湾原始种群 (Parthenogenetic Ar-
temia,  1990-BHB)、 2010年山东埕口盐场 (2010-
BHB)和2021年塘沽盐场(2021-BHB)渤海湾混合种

群(Parthenogenetic Artemia和A. franciscana)、1990
年的美国SFB卤虫种群(A. franciscana,  1990-SFB)
和 2018年的越南永州卤虫种群 (A.  franciscana,
2018-VT; 表 1)。卤虫卵孵化条件: 温度28℃, 盐度

30 g/L,  光照2000 lx,  持续曝气。孵化24h后 , 收
集无节幼体, 转移至1 L锥形瓶培养, 密度为0.5只/
mL。培养条件: 温度28℃, 盐度30 g/L, 光照2000 lx。
每天投喂适量小球藻藻液, 每3天换1次水。

 1.2   水合卵径和成虫形态特征测量及分析

选取上述5个群体的卤虫卵, 在盐度30 g/L海水

中水合2h, 使用卢戈氏液固定并过夜。利用光学显

微镜对300—500个水合卤虫卵径进行测量。当卤

虫生长到成虫阶段时(雌雄卤虫发育到15龄期), 在
光学显微镜下分别对雌雄各30只成虫进行形态学

测量。雌性测量指标: 体长、腹长、体宽、复眼间

距、复眼直径、第二触角长和卵囊直径; 雄性测量

指标: 体长、腹长、体宽、复眼间距、复眼直径、

抱握器外周长、额结节直径和阴茎长。

将获得的5个种群的形态学测量值数据导入到
 

表 1    样品来源和信息

Tab. 1    Sample sources and information
样品缩写

Sample abbreviation
样品采集地

Sample source
采集年份

Collection year
种质库编号

Cysts Bank ID
说明
Note

种名
Species name

1990-BHB 天津塘沽 1990 CHN-SW-19 渤海湾卤虫原种 parthenogenetic Artemia

2010-BHB 山东埕口 2010 CHN-SW-9 渤海湾卤虫混种 parthenogenetic Artemia
A. franciscana

2021-BHB 天津塘沽 2021 CHN-SW-75 渤海湾卤虫混种 parthenogenetic Artemia
A. franciscana

1990-SFB 美国旧金山湾 1990 USA-SW-1 旧金山湾卤虫原种 A. franciscana
2018-VT 越南永州 2018 VN-SW-3 越南卤虫种群 A. franciscana
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SPSS 22.0软件进行单因素方差分析。通过卡方检

验和Kolmogorov-Smirnov检验
[18]
每个群体的数据

是否正态, 通过Levene检验确定方差的同质性。利

用SPSS软件对数据进行标准化及分析后 , 导入

Origin软件进行主成分分析, 生成散点图。

 1.3   成虫DNA的提取及基因扩增

随机选取每个群体的30只成虫提取DNA, 将单

只成虫放置在1.5 mL EP管中, 利用天津兰瑞生物

公司的组织基因组DNA提取试剂盒, 对COI基因进

行扩增, 引物序列为 COI-F: 5′-ATTCTACGAATC
ACAAGGATATTGG-3′, COI-R: 5′- TACACTTCAG
GATGGCCAAAAAATCA-3′[19]

。反应体系(25 μL):
1 μL 模板DNA, 12.5 μL Premix Taq DNA 聚合酶

(日本TaKaRa公司), 上下游引物各1 μL, 9.5 μL无菌

ddH2O。扩增反应 :  94℃预变性 5min;  94℃变性

1min,  54℃退火1min,  72℃延伸1.5min,  30个循环 ;
72℃延伸10min。后将符合要求的扩增产物送至北

京华大基因公司进行Sanger双向测序。

 1.4   群体遗传学分析

将测序得到的基因序列利用NCBI在线工具

Blast进行比对, 确定卤虫种的信息。导入MEGA软

件进行比对, 分别对不同种群的基因序列的碱基组

成、多态性位点数、变异位点数等进行分析。利

用DnaSP 6.0软件分析种群内单倍型数、核苷酸多

样性、单倍型多样性、平均核苷酸差异数、Tajima’s
D值。利用NETWORK软件绘制单倍型网络图, 通
过Arlequin  3.5软件

[20]
进行遗传分化指数 (Fst)的

计算及分子方差分析(AMOVA)。将序列导入到

MEGA软件中, 遗传距离使用最大复合似然法计算,
并使用Kimura 2参数模型进行分析。进化树构建

使用最大似然法, 自展检测(Bootstrap test)设置为

1000 次。

 2    结果

 2.1   不同种群的雌雄比统计分析

在相同条件下对5个种群的卤虫进行培养, 同
时对不同种群的雌雄比进行统计, 结果与预期一

致 :  1990-BHB种群全部为雌性 ; 而 1990-SFB和
2018-VT种群雌雄比接近1; 在引种后, 2010-BHB和
2021-BHB群体雌雄比大于1.5 (表 2), 说明渤海湾

地区为孤雌种群和两性种群的杂合群体。

 2.2   卤虫形态学测量值分析

不同卤虫种群的水合卵径测量分析　　不同

种群卤虫水合卵径均呈正态分布。从1990到2021
年 , 渤海湾种群的水合卵径从254.56  μm减小至

238.76 μm,  甚至小于 1990-SFB卤虫水合卵径

(244.96 μm)。2018-VT卤虫种群的水合卵径最小,
且显著小于渤海湾种群(1990-BHB、2010-BHB和
2021-BHB)和1990-SFB种群(P<0.05; 表 3)。

雌雄成体形态　　对雌性成虫而言, 在3个不

同年代渤海湾卤虫群体中, 1990-BHB种群雌性成

虫形态较大, 在体长、体宽、卵囊直径、复眼间

距、复眼直径及第二触角长方面显著大于2010-
BHB和2021-BHB种群个体 (P<0.05), 而2010-BHB
种群的卤虫形态最小。此外, 1990-SFB原种群卤虫

在多个形态学测量值上显著小于1990-BHB和2021-
BHB种群雌虫个体(P<0.05), 但与2010-BHB雌虫形

态差异较小。1990-SFB种群与2018-VT种群在多

个形态指标上无显著差异(图 1A)。
对雄性成虫而言, 2010-BHB和2021-BHB群体

雄性卤虫体长显著大于1990-SFB和2018-VT种群

(P<0.05)。此外 ,  2010-BHB与2021-BHB种群雄虫

在腹长、体宽和额结节直径上也有显著差异(P<
0.05)。2018-VT种群雄虫在腹长、阴茎长、复眼间

 

表 2    养殖卤虫种群的雌雄数量及比例

Tab. 2    Number and ratio of female and male in the cultured Artemia populations
种群

Population 1990-BHB 1990-SFB 2010-BHB 2021-BHB 2018-VT

雌虫数:雄虫数
Females number: males number 33:0 20:15 147:88 38:21 23:20

雌雄比
Ratio of female to male 33:0 1.33:1 1.68:1 1.81:1 1.15:1

 

表 3    不同卤虫种群的水合卵径

Tab. 3    Hydrated cyst diameter of different Artemia populations
种群

Population 1990-SFB 1990-BHB 2010-BHB 2021-BHB 2018-VT

水合卵径
Hydrated cysts diameter (μm) 244.96±18.75c 254.56±14.38a 250.35±19.16b 238.76±19.22d 234.39±12.01e

测定卵径数量
Number of measured cysts 627 562 295 232 574
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距、抱握器外周长和额结节直径上显著大于1990-
SFB种群(P<0.05; 图 1B)。

雌雄卤虫形态数据主成分分析　　雌性卤虫

形态学测量值数据主成分分析结果显示, 总共得到

3个主成分, 累积贡献率为93.01%, 其中主成分1、
2和3的贡献率分别为66.72%、15.20%和11.09%。

利用3个主成分绘制散点图后发现, 1990-BHB种群

与其他四个种群重叠程度最小, 说明形态学测量值

上差异较大。而另外4个种群之间整体形态相似度

较大(图 2)。根据图中向量箭头(图 2)发现, 复眼间

距、卵囊直径、体长、腹长等指标在PC1轴上投影

较大, 说明这些性状对第1个主成分轴的贡献率高;
体宽、复眼直径、腹长等指标对第2个主成分轴的

贡献率高, 而体宽、腹长、体长等指标对第3个主

成分轴的贡献率高。

雄性形态特征数据的主成分分析也获得3个主

成分, 累计贡献率为76.648%。其中主成分1、主成

分2和主成分3的贡献率分别为47.46%、18.81%及

10.39%。利用3个主成分绘制散点图发现2010-
BHB、1990-SFB和2018-VT种群之间的重叠程度

较大, 说明整体形态相似度较高。而2021-BHB与
另外3个种群间整体形态相似度较小。此外我们发

现2018-VT和2021-BHB两个种群间重叠度最小, 说
明整体形态学测量值差异最大(图 3)。由图 3中向

量箭头发现, 抱握器外周、阴茎长、体长、复眼直

径等指标在PC1轴上投影较大, 说明这些性状对第

1个主成分轴的贡献率高; 腹长、体宽、额结节、

体长等指标对第2个主成分轴的贡献率高; 复眼间

距、体宽等指标对第3个主成分轴的贡献率高。

 2.3   群体遗传学分析

COI基因序列分析　　本研究测序获得5个种

群的79条COI基因序列 , 序列长度为592 bp, 其中

2010-BHB与2021-BHB碱基组成差异最小 , 且与

1990-SFB种群较相似。在5个种群间 ,  1990-SFB、
2010-BHB和2021-BHB种群发生序列变异的位点

数较多 ,  2018-VT和1990-BHB种群序列变异较少

(表 4)。Blast比对分析显示, 1990-BHB、2010-BHB
和2021-BHB种群中孤雌生殖卤虫与A. franciscana
比例分别为14﹕0、0﹕25和1﹕9 (表 4), 说明在旧金山

卤虫引种到渤海湾后已成为当地绝对优势种。

不同种群间遗传多样性分析　　基于COI基因

的遗传多样性参数分析结果显示, 相比于其他群体,
1990-BHB种群的遗传多样性参数均最小, 而2021-
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图 2   雌性成虫形态学测量值数据主成分分析

Fig.  2    Principal  component  analysis  of  morphometric  data  for
female Artemia adults
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BHB群体具有更高的单倍型多样性和核苷酸多

样性 , 而且在2021-BHB种群测序结果中 , 发现孤

雌生殖卤虫与A.  franciscana比例为0﹕25, 这表明

SFB卤虫入侵并定植于中国天津塘沽盐场后 , 可
能已经很大程度上完成对当地孤雌生殖卤虫的

替代并表现出更高的遗传多样性水平。5个群体

的遗传多样性整体呈现 2021-BHB>2010-BHB>
1990-SFB>2018-VT>1990-BHB的递减趋势, 且2021-
BHB、2010-BHB和1990-SFB属于高单倍型多样性

种群(表 5)。
单倍型分析　　基于5个种群的79条COI基因

序列进行单倍型分析, 共检测出22个单倍型(表 6)。
其中H2、H4、H6和H11为主要单倍型 , 分别占

17.72%、25.32%、15.19%和16.46%。其中 ,  H2型
和H4型是1990-SFB、2010-BHB和2021-BHB种群

所共享的单倍型, H6型是2010-BHB、2021-BHB和
2018-VT种群所共享的单倍型, H11和其他18个单

倍型是种群独有单倍型。渤海湾原始种群样本

1990-BHB主要分布于H11和H12两个单倍型中, 其
中H11型占比92.85%。而旧金山原始种群样本

1990-SFB分布于8个单倍型中, 主要为H2型(27.27%)
和H4型(36.36%)。2010-BHB渤海湾混合种群分布

于10个单倍型中 , 主要单倍型为H2型(20.83%)和
H4型(41.67%)。2021-BHB渤海湾混合种群分布于

6个单倍型中, 主要单倍型为H2型(30.00%)、H4型
(20.00%)和H6型(20.00%)。而2018-VT越南种群分

布于2个单倍型中, 主要单倍型为H6(88.89%)。单

倍型分布模式表明, 渤海湾原始种群1990-BHB与
其他种群之间有明显遗传分化, SFB原始种群1990-
SFB与2018-VT越南种群存在明显遗传分化(图 4)。

群体遗传结构分析　　基于COI基因分析发

现, 1990-BHB种群与其他4个种群间的遗传距离较

大(0.22022—0.22221), 其他3个种群间的遗传距离

均较小, 最小遗传距离存在于2010-BHB种群与1990-
SFB种群间。种群间的遗传分化系数Fst如表 7所
示, 其中1990-BHB与2018-VT种群间的遗传分化系
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图 3    雄性成虫形态学测量值数据主成分分析

Fig. 3    Principal component analysis of morphometric data for male adults
A. 俯视图top view; B. 主视图main view

 

表 4    COI基因序列群体遗传变异信息

Tab. 4    Information on population genetic variation in COI gene sequences

种群
Population

序列数量
(测序成功率)

Sample size (success rate
for sequencing)

孤雌生殖卤虫﹕旧金山卤虫
parthenogenetic Artemia﹕

A. franciscana

保守位点
Conservative

sites

可变位点
Variable

sites

单位点突变
Single nucleotide

mutation

简约信息位点
Parsimony

informative sites

1990-BHB 14 (47%) 14﹕0 590 1 1 0

2010-BHB 25 (83%) 0﹕25 566 25 19 6

2021-BHB 10 (33%) 1﹕9 581 10 4 6

1990-SFB 21 (70%) 0﹕21 579 12 8 4
2018-VT 9 (30%) 0﹕9 590 1 1 0

1 期 董考帅等: 接种旧金山卤虫对渤海湾塘沽和埕口盐场卤虫种群形态和遗传结构的影响 5



数最大, 2010-BHB与2021-BHB间的遗传分化系数

最小。

利用MEGA  10构建进化树 , 结果发现2018-
VT、1990-SFB、2010-BHB和2021-BHB聚为一大

支, 而1990-BHB形成单独的分支(图 5), 说明1990-
BHB群体与其他4个群体存在明显遗传分化, 这与

单倍型分析结果及形态学测量值结果相吻合。分

子方差分析显示, 94.98%的变异来自种群间差异,
仅有5.02%的变异来自种群内, 表明主要遗传变异

源自5个种群之间(表 8)。

 3    讨论

 3.1   遗传多样性变化

遗传多样性是研究物种遗传结构的核心, 在探

索物种的进化潜力、进化过程和抵抗不利环境的

能力方面起着重要作用
[21, 22]

。生物入侵历程中的

种群遗传多样性以及适应性进化是外来物种入侵

机理研究的主要关注点
[23]
。生物种群通常是由少

数个体入侵而发展起来的, 这种现象常常会导致奠

基者效应和瓶颈效应发生, 从而使得入侵种群的遗

传多样性显著低于原产地
[24]
。本研究发现, 1990-SFB

群体单倍型多样性和核苷酸多样性要高于2018-VT
群体, 这表明美国SFB卤虫引入越南永州地区后确

实出现了遗传多样性的降低, 这与之前的研究结果

类似
[9, 10]

。与越南永州地区引入SFB卤虫情况不同

的是, 中国渤海湾盐场在引入SFB卤虫前已有本地

孤雌生殖卤虫群体的存在, 在引种后发现其遗传多样

性水平呈现1990-BHB<1990-SFB<2010-BHB<2021-
BHB逐渐增加的趋势。这表明早期的渤海湾孤雌

生殖卤虫种群和SFB原始种群本身遗传多样性较

低, 而SFB卤虫引入渤海湾盐场后其混合种群出现

遗传多样性水平的提升。也有研究表明, SFB原始

种群引入并定植于地中海地区以及中国渤海湾唐

山南堡地区后, 其卤虫种群表现出更为丰富的遗传

多样性
[17, 25]

。这一方面可能是由于渤海湾地区曾

多次引入不同地区来源的SFB种群, 另一方面可能

是引入种群具有较高环境适应性, 并在新环境的长

期选择压力下发生遗传变异所导致
[26, 27]

。

 3.2   种群替代与遗传结构变化

本研究发现2010-BHB和2021-BHB群体所测

样本中, 孤雌生殖卤虫与A. franciscana比例分别为

0:25和1:9, 说明SFB卤虫在进入渤海湾盐场后, 很
有可能已经成为当地优势种。而近年来基于COI分

 

表 5    不同种群的遗传多样性参数

Tab. 5    Genetic diversity parameters of different populations

种群
Population

样本数量
Sample
number

单倍型数量
Haplotype

number

多态位点数量
Polymorphic
site number

单倍型多样性
Haplotype
diversity

核苷酸多样性
Nucleotide
diversity

平均核苷酸差异数
Mean nucleotide

difference number
1990-BHB 14 2 1 0.1429 0.0002 0.1429

2010-BHB 25 11 20 0.8133 0.0053 3.0767

2021-BHB 10 6 9 0.8889 0.0056 3.2667

1990-SFB 21 8 11 0.7925 0.0040 2.2000
2018-VT 9 2 1 0.2222 0.0004 0.2222

 

表 6   不同种群中的单倍型分布

Tab. 6   Haplotype distribution in different populations
单倍型

Haplotype
种群

Population
样本数量

Sample size
比例

Percentage (%)
H1 2021-BHB 1 100.00

H2 1990-SFB 6 42.85

2010-BHB 5 35.71

2021-BHB 3 21.43

H3 2021-BHB 1 100

H4 1990-SFB 8 40.00

2010-BHB 10 50.00

2021-BHB 2 10.00

H5 2021-BHB 1 100

H6 2010-BHB 2 16.67

2021-BHB 2 16.67

2018-VT 8 66.67

H7 2018-VT 1 100

H8 1990-SFB 1 100

H9 1990-SFB 1 100

H10 1990-SFB 2 100

H11 1990-BHB 13 100

H12 1990-BHB 1 100

H13 1990-SFB 1 100

H14 1990-SFB 1 100

H15 1990-SFB 2 100

H16 2010-BHB 1 100

H17 2010-BHB 1 100

H18 2010-BHB 1 100

H19 2010-BHB 1 100

H20 2010-BHB 1 100

H21 2010-BHB 1 100

H22 2010-BHB 1 100

总计Total 79
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子标记对唐山地区和黄骅地区渤海湾盐场卤虫群

体研究也发现, 当地卤虫基本上已经被SFB卤虫所

取代
[16, 17], 这暗示着渤海湾地区众多盐场已受到

A. franciscana入侵的危害。鉴于A. franciscana与孤

雌卤虫属于不同物种, 这种替代过程很可能是单向

完全替代的过程而不会出现杂交所导致的基因渗

透, 这也可能导致本地孤雌卤虫面临完全灭绝的风

险。本研究发现个别群体样本存在扩增和测序

成功率较低的问题, 这主要是由于分析群体来源

比较复杂, 涉及不同卤虫种、不同时间以多个地点,
而这些群体之间存在的遗传差异可能会导致扩增

和测序困难。本研究同样发现在之前一些卤虫群

体遗传学研究中, 经常会出现个别群体样本较少的

情况, 但并不会影响群体遗传分析的准确性
[11, 19, 28, 29]

。

亚洲现存A. franciscana种源地可能包括美国

SFB、美国大盐湖种群以及欧洲群体
[13]
。SFB卤虫

于1991—1993年被陆续引入渤海湾多个盐场, 然而

我国渤海湾地区盐场众多, 虽然同为A. franciscana,
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图 4    基于COI基因序列构建的卤虫种群单倍型网络图

Fig. 4    Haplotype network map of Artemia populations based on COI gene sequences
 

表 7    基于COI基因序列的五个种群间遗传距离和遗传分化系数

Tab. 7    Genetic distances and genetic differentiation coefficients among five populations based on COI gene sequences
种群

Population 2018-VT 1990-SFB 1990-BHB 2010-BHB 2021-BHB

2018-VT 0.0079 0.2222 0.0078 0.0055

1990-SFB 0.2542 0.2202 0.0050 0.0059

1990-BHB 0.6915 0.3257 0.2216 0.2214

2010-BHB 0.2013 0.0081 0.2966 0.0065
2021-BHB 0.1884 0.0038 0.3421 0.0029

注: 右上角为遗传距离, 左下角为遗传分化系数
Note: The genetic distance is indicated in the upper right, while the genetic differentiation coefficient is shown in the lower left

1 期 董考帅等: 接种旧金山卤虫对渤海湾塘沽和埕口盐场卤虫种群形态和遗传结构的影响 7



但是在多次引种过程中, 不同盐场引入SFB卤虫的

种源地可能不尽相同。之前的研究表明, 在渤海湾

地区, A. franciscana南堡种群和黄骅种群与美国原

产地区种群(大盐湖种群和SFB湾种群)存在显著的

遗传分化, 表明A. franciscana南堡和黄骅种群并非

是从美国原产地区种群直接引入
[16, 17]

。然而本研

究发现, SFB原始种群1990-SFB与引种后渤海湾塘

沽种群2010-BHB和埕口种群2021-BHB之间的主

要单倍型比较相似, 遗传距离无较大差异, 表明这

3个种群间无显著遗传分化, 渤海湾塘沽种群和埕
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图 5    基于COI基因序列构建最大似然树

Fig. 5    Construction of Maximum likelihood tree based on COI gene sequences
 

表 8    五个卤虫种群间的分子方差分析

Tab. 8    Analysis of molecular variance among different Artemia populations
变异来源

Variation source
自由度

Degrees of freedom
方差和

Sum of squares
变异组分

Variance component
变异贡献率

Contribution rate (%)
种群间

Among populations 4 1269.18 20.08 94.98

种群内
Within populations 76 80.64 1.06 5.02

总计
Total 80 1349.82 21.14 100
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口种群确实是从SFB种群A. franciscana这个主要种

源地引进繁衍形成的。这表明由于渤海湾沿岸盐

场众多, 不同盐场在早期的引种A. franciscana的原

产地确实存在差别。进一步研究发现渤海湾原始

种群1990-BHB与其他4个种群不但在主要单倍型

以及遗传距离方面均存在较大差异, 而且进化树上

也与其他种群处于不同分支。此外, 1990-BHB与
其他种群间的遗传分化系数均大于0.25, 这些都表

明渤海湾原始卤虫种群与其他种群存在显著遗传

分化。这也预示着SFB卤虫引种定殖于中国渤海

湾塘沽和埕口地区后, 很大程度上已实现对本地孤

雌生殖卤虫种群的替代, 并造成该地区孤雌卤虫土

著种的生存危机及生物多样性的丧失。本研究还

发现, SFB原始种群1990-SFB与2018-VT越南种群

主要单倍型存在显著差异, 遗传分化系数大于0.25,
表明两个种群间也出现显著遗传分化。这可能是

由于越南永州地区在引入了SFB卤虫后, 经过不断

的人工选育和环境适应, 已经表现出与原始引入种群

明显的遗传分化, 以实现其对当地环境的快速适应。

 3.3   表型可塑性与形态适应性进化

在生物入侵过程中, 表型可塑性往往是促进入

侵能力的重要方式。这主要是由于表型可塑性不

仅可以影响种群的演变和种间关系, 还有助于物种

具有更强的环境耐受性, 进而适应更加多样的生境,
最终成为生态位理论中的广幅种

[30—32]
。针对不同

群体卤虫卵径测量发现, SFB卤虫在引入越南永州

地区后, 其卵径显著小于SFB原始种群及其他渤海

湾卤虫种群, 这主要是源于该地区针对卤虫卵径这

一关键经济性状长期选育及环境适应的结果
[9]
。此

外 ,  2018-VT种群雄虫在腹长、阴茎长、复眼间

距、抱握器外周长和额结节直径上显著大于1990-
SFB种群, 这些都表明SFB卤虫在入侵越南永州后

确实发生了形态适应性变化。最新研究表明SFB
卤虫引入越南永州24年后, 表现出对变暖的表型耐

受性增加, 但是这些变化不是由线粒体遗传变异引

起的, 并推测这可能是表观遗传所导致
[33]
。而渤海

湾原始种群卵径和个体形态最大, 在SFB卤虫入侵

渤海湾后, 其混合卤虫群体卵径呈不断下降趋势,
而卤虫体长相较于原始SFB群体均有所增加, 尤其

雄虫体长增加显著。这一方面原因是SFB卤虫卵

径和个体形态相对渤海湾孤雌卤虫群体更小
[34], 因

而在其引入渤海湾后, 与本地种形成的混合种群中

卤虫卵径和形态大小都会有所下降; 而后SFB卤虫

在入侵渤海湾并与本地孤雌生殖卤虫共存过程中,
为更好地提升其竞争和捕食能力, 进而发展出的形

态适应性变化
[35]
。这也说明SFB卤虫可能通过整

合多个特征的可塑性和进化反应来适应快速变化

的环境。

 4    结论

SFB卤虫种群在引入中国渤海湾后, 其混合种

群获得遗传多样性水平的提升, SFB原始种群与塘

沽种群和埕口种群无显著遗传分化, 这表明塘沽种

群和埕口种群确实是从美国大盐湖和SFB种群这

两个主要种源地引进繁衍形成的。SFB卤虫入侵

渤海湾后群体卵径不断下降, 雄虫体长显著增加,
推测可能是混种及SFB卤虫形态适应性进化的结

果。考虑到SFB卤虫已成为世界多个地区的入侵

种, 以及其在引种到渤海湾地区后展现出较高的适

应性和对渤海湾原始种的威胁, 本文建议在兼顾卤

虫卵产量的同时, 制定相应的物种保护策略, 以保

证渤海湾盐田生态系统生物多样性和本地孤雌种

群的延续性。
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THE IMPACT OF INTRODUCING ARTEMIA FRANCISCANA FROM SAN
FRANCISCO BAY ON THE MORPHOLOGICAL AND GENETIC
STRUCTURE OF ARTEMIA POPULATIONS IN TANGGU AND

CHENGKOU SALTWORKS OF BOHAI BAY

DONG Kao-Shuai1, HAN Xue-Kai1, 2, ZHANG Rui1, LIU Xue1, ZHANG Bo1 and SUI Li-Ying1

(1. Asia Regional Artemia Reference Center, College of Marine and Environmental Sciences, Tianjin University of Science and
Technology, Tianjin 300457, China; 2. Institute of Fisheries Science, Xizang Academy of Agricultural and

Animal Husbandry Sciences, Lhasa 850002, China)

Abstract: The  brine  shrimp Artemia inhabit  hypersaline  ecosystems  of  salt  lakes  and  coastal  saltworks  around  the
world. Being a small zooplankton, Artemia serves not only an important part of the food chain and biological regulator
in the brine ecosystem, but also a crucial live food item in marine fish and crustacean larviculture. This study aimed to
investigate  whether  the  population  genetic  diversity,  genetic  structure,  and  morphological  characteristics  of Artemia
franciscana originated from San Francisco Bay saltpan have been changed during the coexistence with local partheno-
genetic Artemia populations  after  artificial  inoculation  in  the  Bohai  Bay  saltworks.  Five  batches  of Artemia cysts
collected in previous years (1990—2021) included A. franciscana population from SFB, USA in 1990, A. franciscana
population from Vinh Chau saltworks, Vietnam in 2018, parthenogenetic Artemia population from BHB Chengkou salt-
works in 1990 (before inoculating A. franciscana), and two populations from BHB Tanggu saltworks in 2010 and BHB
Chengkou saltworks in 2021 (after inoculating A. franciscana). The cysts were hatched separately and Artemia nauplii
were  reared  till  adult  for  morphometric  measurement.  Genomic  DNA  was  extracted  from  each  adult,  followed  by
amplification  and  sequencing  of  the COI gene.  The  genetic  diversity  and  genetic  structure  of  different  populations
before and after inoculation were analyzed by using the COI gene sequences, and the genetic structure among different
populations and their adaptive changes in new habitats were explored. The results showed that the inoculation and colo-
nization of SFB A. franciscana in Bohai Bay saltworks has led to an increase in the genetic diversity of local Artemia
population. A.  franciscana has  outcompeted  the  BHB  indigenous  parthenogenetic Artemia population  as  a  dominant
species, putting the native parthenogenetic population at risk of extinction. The fact that SFB population had no signifi-
cantly genetically differentiation from the BHB Chengkou and Tanggu populations, confirming that these populations
were  directly  introduced  from  the  SFB  population.  Morphometric  analyses  revealed  that  introduction  of  the  SFB
Artemia into BHB saltworks resulted in decreasing cyst diameter and increasing male body length in the mixed BHB
Artemia population. Similarly, the decrease of cyst diameter also occurred after the introduction of the A. franciscana
into  Vinh Chau,  Vietnam.  These  results  indicate  that A.  franciscana possesses  strong environmental  adaptability  and
morphometric plasticity, which supports its establishment and broader ecological amplitude during competitive coexis-
tence. This study provides valuable insights into biodiversity in saltworks ecosystem and offers guidance for the conser-
vation and management of Artemia germplasm resources.

Key words: COI gene; Genetic diversity; Population genetic structure; Morphometrics; Artemia
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