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【摘要】

［目的］评估浙江省三门野生日本蟳遗传多样性，为日本蟳的种质资源保
护提供参考。［方法］应用聚合酶链式反应（PCR）技术对采自三门的30
个日本蟳个体的mtDNA COI 基因进行扩增，PCR产物经纯化、测序后获
得的序列用软件进行比对分析。［结果］获得长度为547 bp的 COI 基
因一致序列，其中变异位点44个，总变异为8.04%。在测得的547 bp目的
DNA片段中，碱基T、C、A、G平均组成分别为35.7%、19.5%、28.5%、
16.3%，其A+T含量（64.2%）远高于G+C含量（35.8%）。在30个个体中，
共检测到7个单倍型，单倍型多样性为0.772 7。根据Kimura遗传距离的计
算结果，日本蟳个体间遗传距离为0.000~0.045。［结论］与其他甲壳类
相比，三门野生日本蟳的遗传多样性水平偏低，应采取措施对其进行保护
和合理利用。
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