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[摘要] 　 福寿螺属(Ｐｏｍａｃｅａ)包含多个物种ꎬ其中小管福寿螺与斑点福寿螺形态近似ꎬ入侵能力较强. 为明确南

京市福寿螺种类及遗传多样性ꎬ本研究基于线粒体细胞色素氧化酶亚基 Ｉ(ＣＯＩ)基因序列和核基因 ＥＦ１α 分型方

法ꎬ对采自南京市 ９ 个区的河流及公园的 １１４ 只福寿螺及 ３４ 块卵块样本进行分析. 经线粒体 ＣＯＩ 基因序列比

对ꎬ南京市入侵福寿螺包括小管福寿螺和斑点福寿螺ꎬ其中小管福寿螺为入侵南京的优势种ꎬ未发现隐秘福寿

螺. 核基因 ＥＦ１α 分型分析表明ꎬ南京市福寿螺中已出现小管福寿螺和斑点福寿螺的杂交个体ꎬ占比 ２４.５６％. 本

研究结果为南京地区福寿螺的入侵风险评估与科学防治提供了基础数据和背景资料.
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福寿螺属(Ｐｏｍａｃｅａ)隶属于腹足纲(Ｇａｓｔｒｏｐｏｄａ)中腹足目(Ｍｅｓｏｇａｓｔｒｏｐｏｄａ)瓶螺科(Ａｍｐｕｌｌａｒｉｉｄａｅ)ꎬ是一

类原产自南美洲和中美洲的大型淡水螺[１－２] . 目前ꎬ多种福寿螺已广泛扩散至亚洲、北美洲、欧洲和大洋洲的

３０ 余个国家和地区[３]ꎬ其中ꎬ从原产地引入中国的福寿螺至少包括小管福寿螺(Ｐｏｍａｃｅａ ｃａｎａｌｉｃｕｌａｔａ)、斑点

福寿螺(Ｐ􀆰 ｍａｃｕｌａｔａ)、隐秘福寿螺(Ｐ􀆰 ｏｃｃｕｌｔａ)、神秘福寿螺(Ｐ􀆰 ｄｉｆｆｕｓａ)和梯状福寿螺(Ｐ􀆰 ｓｃａｌａｒｉｓ)５ 种[４－５] . 小
管福寿螺与斑点福寿螺形态高度相似ꎬ二者均为入侵能力极强、危害严重的外来物种. 小管福寿螺在中国的

入侵范围最广ꎬ几乎遍及南方各省[６]ꎬ被世界自然保护联盟( ＩＵＣＮ)列为全球 １００ 种恶性外来入侵物种之

一[７]ꎬ在江苏省被列为 Ｉ 级重点管控外来入侵物种及农业植物检疫性有害生物[８] . 研究表明ꎬ小管福寿螺主

要取食水稻秧苗和多种水生植物茎叶[９]ꎬ严重危害我国农田、河流、池塘和湿地等生态系统. 此外ꎬ小管福寿

螺繁殖能力极强ꎬ单次产卵量可超千粒ꎬ促使种群规模迅速扩张[１０] . 在入侵地ꎬ它们常通过与土著螺类竞争

—７６—
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形成优势种群[１１－１３]ꎬ从而导致生物多样性下降ꎬ进一步加剧生态危害.
福寿螺属物种间形态高度相似ꎬ且种内存在形态变异ꎬ仅依靠螺壳等传统形态学指标难以实现准确鉴

定[１４] . 此外ꎬ小管福寿螺和斑点福寿螺在我国多个地区已发生种间杂交与遗传渐渗ꎬ导致杂交后代的卵块

形态趋于一致ꎬ进一步增加了物种鉴别的复杂性[１５] . 研究发现ꎬ杭州西湖水域的野生福寿螺种群中杂交个

体比例高于纯合个体ꎬ表明该区域群体已发生广泛的种间杂交渐渗[１６] . 然而ꎬ这种持续的种间杂交可能增

强福寿螺的环境适应能力ꎬ例如小管福寿螺与斑点福寿螺的杂交个体较纯合个体表现出更强的环境耐受

性ꎬ有助于其种群的快速扩散与定殖[１７] .
目前ꎬ江苏省苏州和扬州等地区的福寿螺入侵状况及遗传多样性已有相关报道[２ꎬ１８] . 南京作为区域重

要节点城市ꎬ水系发达、人类活动密集ꎬ秦淮河、创业河等长江支流可能为福寿螺沿江扩散提供生态通道ꎬ
进而增加其向下游流域入侵的风险. 然而ꎬ目前对南京地区福寿螺种类组成、遗传多样性及杂交状况还缺

乏系统性研究. 因此ꎬ本研究基于线粒体 ＣＯＩ 基因序列及核基因 ＥＦ１α 分型ꎬ对南京市福寿螺种群开展物

种鉴定、遗传多样性及杂交渐渗分析ꎬ旨在揭示其遗传多样性并评估潜在入侵风险ꎬ为当地福寿螺的科学

防控提供基础数据与理论依据.

１　 材料与方法

１.１　 样品采集、基因组 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增和测序

２０２３—２０２５ 年ꎬ在南京市 １０ 个辖区开展福寿螺样本采集工作. ２０２５ 年 １２ 月在南京中国绿化博览园与月

牙湖仅发现零星卵块ꎬ因卵块质量不佳未能收集ꎻ在莫愁湖公园、三山湖公园及无想寺水库未发现福寿螺或

卵块. 样本采集最终覆盖南京市 ９ 个区的 １６ 个采样点ꎬ获得 １１４ 只福寿螺成螺及 ３４ 块卵块(见表 １) .
表 １　 南京福寿螺样本采集信息及线粒体 ＣＯＩ基因单倍型

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ＣＯＩ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｐｏｍａｃｅａ ｓｐｐ.

采样区 采样点 经纬度 生境
福寿螺
样本数

卵块
样本数

采集时间
线粒体 ＣＯＩ
基因单倍型

玄武区
玄武湖
玄武湖

钟山体育运动公园

３２°０４′Ｎ １１８°４７′Ｅ
３２°０４′Ｎ １１８°４７′Ｅ
３２°０２′Ｎ １１８°５２′Ｅ

湖泊
湖泊
沟渠

９
１
３

－
１
２

２０２４.０９
２０２５.１１
２０２３.１０

ＮＪ￣Ｐｃ２(９)
ＮＪ￣Ｐｃ２(２)

ＮＪ￣Ｐｃ１(３)ꎬＮＪ￣Ｐｃ２(２)

秦淮区

秦淮河
秦淮河
永丰河
永丰河
月牙湖

３２°０１′Ｎ １１８°４７′Ｅ
３２°０１′Ｎ １１８°４７′Ｅ
３２°０１′Ｎ １１８°５１′Ｅ
３２°０１′Ｎ １１８°５１′Ｅ
３２°０２′Ｎ １１８°４９′Ｅ

河流
河流
河流
河流
河流

２
７
６
１０
－

２
－
－
－
－

２０２４.１０
２０２５.１２
２０２５.０４
２０２５.１２
２０２５.１１

ＮＪ￣Ｐｃ１(２)ꎬＮＪ￣Ｐｃ２(２)
ＮＪ￣Ｐｃ２(７)
ＮＪ￣Ｐｃ３(６)
ＮＪ￣Ｐｃ３(１０)

－

建邺区
莫愁湖公园

南京中国绿化博览园
３２°０２′Ｎ １１８°４５′Ｅ
３２°０１′Ｎ １１８°４２′Ｅ

湖泊
湖泊

－
－

－
－

２０２５.１２
２０２５.１２

－
－

鼓楼区 小桃园护城河 ３２°０４′Ｎ １１８°４４′Ｅ 河流 １０ － ２０２５.０５ ＮＪ￣Ｐｃ１(１)ꎬＮＪ￣Ｐｃ２(９)

浦口区
创业河
创业河

杏湖湿地公园

３２°０８′Ｎ １１８°４３′Ｅ
３２°０８′Ｎ １１８°４３′Ｅ
３２°１０′Ｎ １１８°４５′Ｅ

河流
河流
湖泊

６
－
１

６
４
４

２０２３.１０
２０２５.１２
２０２５.１２

ＮＪ￣Ｐｃ３(１２)
ＮＪ￣Ｐｃ３(４)

ＮＪ￣Ｐｃ３(３)ꎬＮＪ￣Ｐｃ２(２)

栖霞区
东十里长沟
东十里长沟

九乡河生态公园

３２°０７′Ｎ １１８°５１′Ｅ
３２°０７′Ｎ １１８°５１′Ｅ
３２°０７′Ｎ １１８°５６′Ｅ

河流
河流
河流

３
１１
２

１
－
４

２０２４.１１
２０２５.１２
２０２５.１１

ＮＪ￣Ｐｃ２(４)
ＮＪ￣Ｐｃ２(１１)

ＮＪ￣Ｐｃ１(１)ꎬＮＪ￣Ｐｃ２(５)

雨花台区 将军山风景区 ３１°５５′Ｎ １１８°４５′Ｅ 沟渠 ８ － ２０２５.１１ ＮＪ￣Ｐｃ１(８)

江宁区
麒麟科技生态园
兴发路麒麟街道

３２°０１′Ｎ １１８°５３′Ｅ
３２°０１′Ｎ １１８°５４′Ｅ

池塘
河流

１０
－

－
３

２０２５.１１
２０２５.１１

ＮＪ￣Ｐｃ２(１０)
ＮＪ￣Ｐｃ２(３)

溧水区
幸庄湿地公园
三山湖公园
无想寺水库

３１°３７′Ｎ １１９°０１′Ｅ
３１°４４′Ｎ １１８°５８′Ｅ
３１°３５′Ｎ １１９°００′Ｅ

湖泊
湖泊
河流

－
－
－

３
－
－

２０２５.１２
２０２５.１２
２０２５.１２

ＮＪ￣Ｐｃ１(３)
－
－

高淳区
团结圩恒心路

凤山西路
泮池园湿地公园

３１°２３′Ｎ １１８°５２′Ｅ
３１°２０′Ｎ １１８°５２′Ｅ
３１°１９′Ｎ １１８°５２′Ｅ

沟渠
河流
池塘

１０
５
１０

－
４
－

２０２５.１２
２０２５.１２
２０２５.１２

ＮＪ￣Ｐｍ１(９)ꎬＮＪ￣Ｐｍ２(１)
ＮＪ￣Ｐｃ１(１)ꎬＮＪ￣Ｐｍ１(８)
ＮＪ￣Ｐｃ１(８)ꎬＮＪ￣Ｐｍ１(２)

　 　 注:“ＮＪ￣Ｐｃ、ＮＪ￣Ｐｍ”分别代表小管福寿螺、斑点福寿螺线粒体 ＣＯＩ 基因单倍型ꎬ括号内的数字表示对应单倍型的个体数量. “－”表示未
采集到样本.

—８６—

􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉



胡梦臻ꎬ等:南京市入侵福寿螺的物种鉴定与遗传多样性分析

福寿螺成螺剪取其腹足肌组织ꎬ每个卵块样本中随机选取 １ 粒卵ꎬ分别置于无菌冻存管中. 采用

ＦａｓｔＰｕｒｅ Ｃｅｌｌ / Ｔｉｓｓｕｅ ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ(南京诺唯赞生物科技股份有限公司)ꎬ按照试剂盒说明书操作ꎬ
分别对腹足肌及卵粒进行基因组 ＤＮＡ 提取. 利用超微量紫外分光光度计(Ｎａｎｏｄｒｏｐꎬ型号 ＮＤ－２０００)检测

所提取 ＤＮＡ 的浓度和纯度. 使用引物 ＬＣＯ１４９０(５′￣ＧＧＴＣＡＡＣＡＡＡＴＣＡＴＡＡＡＧＡＴＡＴＴＧＧ￣３′)和 ＨＣＯ２１９８
(５′￣ＴＡＡＡＣＴＴＣＡＧＧＧＴＧＡＣＣＡＡＡＡＡＡＴＣＡ￣３′) [１９]扩增样本线粒体 ＣＯＩ 基因片段. 反应体系为 ４０ μＬꎬ含
２×Ｒａｐｉｄ Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ(南京诺唯赞生物科技股份有限公司)２０ μＬꎬ上下游引物各 １ μＬ(１０ μｍｏｌ / Ｌ)ꎬ基
因组 ＤＮＡ １００ ｎｇ. 扩增产物经 １.５％琼脂糖凝胶电泳验证ꎬ将单一目的条带的扩增产物送至上海生工生物

工程股份有限公司纯化并进行测序.
１.２　 物种鉴定以及序列特征分析

使用 Ｃｈｒｏｍａｓ ２.６.６ 软件读取原始测序结果ꎬ结合峰图进行人工校正获得最终序列. 基于 ＮＣＢＩ 核酸数

据库对获得的线粒体 ＣＯＩ 基因最终序列进行 Ｂｌａｓｔ 比对、序列相似性分析ꎬ再结合线粒体 ＣＯＩ 基因单倍型

构建的系统发育关系ꎬ对福寿螺种类进行鉴定. 采用 ＭＥＧＡ １１.０ 软件[２０] 以 ＣｌｕｓｔａｌＷ 默认参数对线粒体

ＣＯＩ 基因序列进行多重序列比对ꎬ去除两端冗余序列ꎬ分别计算变异位点数(ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ)、简约信息位点

数(ｐａｒｓｉｍｏｎｙ￣ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ) . 利用 ＤｎａＳＰ ５.１０ 软件[２１]计算 １４８ 个样本的线粒体 ＣＯＩ 基因序列单倍型、
单倍型多样性(ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬｈ)、核苷酸多样性(ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬπ) .
１.３　 系统发育关系重建

从 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中分别下载已发表的小管福寿螺、斑点福寿螺及福寿螺属其他物种的 ４０ 条线粒体

ＣＯＩ 基因单倍型序列(见表 ２) . 结合本实验测序所获得的 ５ 条线粒体 ＣＯＩ 基因单倍型序列ꎬ构建线粒体

ＣＯＩ 基因序列数据集. 运用 ＭＥＧＡ １１.０ 软件中的 ＣｌｕｓｔａｌＷ 对线粒体 ＣＯＩ 基因序列数据集进行多重序列比

对ꎬ去除两端冗余序列ꎬ利用 ＤｎａＳＰ ５.１０ 软件计算线粒体 ＣＯＩ 基因序列的单倍型ꎬ选取每个单倍型的一个

代表性序列通过 ＰｈｙｌｏＳｕｉｔｅ ｖ１. ２. ３ 软件中的 ＭｏｄｅｌＦｉｎｄｅｒꎬ基于赤池信息量准则 ( ａｋａｉｋｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｃｒｉｔｅｒｉｏｎꎬＡＩＣ) [２２]选择最适序列替换模型. 线粒体 ＣＯＩ 基因单倍型的最佳碱基替换模型为 ＧＴＲ＋Ｆ＋Ｉ＋Ｇ４ꎬ
随后构建贝叶斯树(ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅꎬＢＩ) . 贝叶斯后验概率(ｂａｙｅｓｉａｎ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ)大于或等于

０.９０ 时ꎬ支持单倍型之间的系统发育关系[２３] . 以 Ｐ􀆰 ｐａｌｕｄｏｓａ (ＧｅｎＢａｎｋ 序列号 ＥＵ５２８４７７)、Ｐ􀆰 ｓｃａｌａｒｉｓ
(ＧｅｎＢａｎｋ 序列号 ＥＵ５２８５０６)线粒体 ＣＯＩ 基因作为外群ꎬ构建线粒体 ＣＯＩ 基因系统发育树. 使用 ｉＴＯＬ 软

件[２４]显示贝叶斯树的拓扑结构图.
表 ２　 从 ＧｅｎＢａｎｋ 下载的福寿螺属物种的线粒体 ＣＯＩ基因序列信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｔＤＮＡ ＣＯＩ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｐ􀆰 ｃａｎａｌｉｃｕｌａｔａꎬＰ􀆰 ｍａｃｕｌａｔａ ａｎｄ ｃｌｏｓｅ ｒｅｌａｔｅｄ Ｐｏｍａｃｅａ ｓｐｅｃｉｅｓ

物种 线粒体 ＣＯＩ 基因序列单倍型 来源

小管福寿螺
Ｐ􀆰 ｃａｎａｌｉｃｕｌａｔａ

ＰｃＨ３~４ꎬＰｃＨ７
Ｈａｐ７~１１ꎬＨａｐ１３~１７ꎬＨａｐ１９ꎬＨａｐ２０ꎬＨａｐ２２ꎬＨａｐ２３

ＭＺ３９６６７８ꎬＭＺ３９６７９３
ＡＢ７２８５７４~７６ꎬＡＢ４３３７７５ꎬＡＢ７２８５８６~８８ꎬＡＢ４３３７５７

[６]
[２５]
[１８]
[４]

斑点福寿螺
Ｐ􀆰 ｍａｃｕｌａｔａ

ＰｍＨ２
ＡＢ４３３７７７ꎬＡＢ７２８５７９

ＥＵ５２８４８１
Ｈａｐ２４

[６]
[２６]
[１９]
[２５]

隐秘福寿螺
Ｐ􀆰 ｏｃｃｕｌａｔａ
Ｐ􀆰 ｐａｌｕｄｏｓａ
Ｐ􀆰 ｓｃａｌａｒｉｓ

Ｈａｐ１~５
ＫＴ８５２７９０
ＥＵ５２８４７７
ＥＵ５２８５０６

[２５]
[２７]
[１９]
[１９]

１.４　 杂交渐渗分析

利用引物组 ＥＦ３Ｆｃ、ＥＦ３Ｒｃ、ＥＦ１Ｆｍ 及 ＥＦ３Ｒｍꎬ对本研究采集的 １１４ 只福寿螺成螺样品进行核基因 ＥＦ１α
分型分析[１５] . 通过 ３.５％(ｗ / ｖ)琼脂糖凝胶电泳检测 ５ μＬ 的扩增产物. 参考 Ｙａｎｇ 等[１５]建立的福寿螺杂交型

判定方法:当线粒体 ＣＯＩ 基因鉴定结果为小管福寿螺时ꎬ若核基因 ＥＦ１α 分型为小管福寿螺ꎬ则定义为 ＣＣ
型ꎻ若核基因 ＥＦ１α 分型为斑点福寿螺ꎬ则定义为 ＣＭ 型ꎻ若核基因 ＥＦ１α 分型为小管福寿螺与斑点福寿螺杂

合型ꎬ则定义为 ＣＢ 型. 当线粒体 ＣＯＩ 基因鉴定为斑点福寿螺时ꎬ依据核基因 ＥＦ１α 的不同分型结果ꎬ若分别

为小管福寿螺、斑点福寿螺、小管福寿螺与斑点福寿螺杂合型ꎬ则依次定位为 ＭＣ 型、ＭＭ 型及 ＭＢ 型[１５ꎬ１８] .
—９６—
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２　 结果与分析

２.１　 序列特征以及单倍型分析

对福寿螺及卵块样本进行线粒体 ＣＯＩ 基因测序ꎬ经序列比对与剪切ꎬ共获得长度为 ６０２ ｂｐ 的序列 １４８
条. 利用 ＤｎａＳＰ ５.１０ 软件共鉴定出 ５ 种单倍型ꎬ命名为 ＮＪ￣Ｐｃ１、ＮＪ￣Ｐｃ２、ＮＪ￣Ｐｃ３、ＮＪ￣Ｐｍ１ 和 ＮＪ￣Ｐｍ２. 序列

比对结果显示ꎬＮＪ￣Ｐｃ１、ＮＪ￣Ｐｃ２ 和 ＮＪ￣Ｐｃ３ 分别对应 Ｙａｎｇ 等[６]报道的小管福寿螺线粒体 ＣＯＩ 基因单倍型

ＰｃＨ１、ＰｃＨ２ 和 ＰｃＨ５ꎻＮＪ￣Ｐｍ１ 与斑点福寿螺线粒体 ＣＯＩ 基因单倍型 ＰｍＨ１ 一致. ＮＪ￣Ｐｍ２ 为本研究新发现

的斑点福寿螺单倍型. 单倍型 ＮＪ￣Ｐｃ２ 在样本中占比最高且在南京市各区分布广泛ꎬ而 ＮＪ￣Ｐｍ１ 和 ＮＪ￣Ｐｍ２
仅见于高淳区(见表 １) . 测序获得的 １４８ 条线粒体 ＣＯＩ 基因序列中ꎬ发现核苷酸变异位点 ７９ 个ꎬ简约信息

位点 ７８ 个ꎬ１ 个单一变异位点. 基于线粒体 ＣＯＩ 基因序列分析表明ꎬ小管福寿螺具有较高的遗传多样性ꎬ
其单倍型多样性(ｈ)为 ０.６２０ꎬ核苷酸多样性(π)为 ０.０２６. 斑点福寿螺的遗传多样性较低(ｈ ＝ ０.１００ꎻπ ＝
１.６００×１０－４) .

图中粗体分别表示小管福寿螺、斑点福寿螺不同的单倍型ꎬ节点的数值为贝叶斯后验概率(≥ ０.９０) .
图 １　 基于福寿螺线粒体 ＣＯＩ基因单倍型构建的贝叶斯树

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅｓ(ＢＩ) ｔｒｅｅ ｏｆ Ｐｏｍａｃｅａ ｓｐｐ. ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＣＯＩ ｇｅｎｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

２.２　 系统进化分析

对本次测序获得的 ５ 条线粒体 ＣＯＩ 基因单倍型序列及 ＧｅｎＢａｎｋ 下载的序列进行多重比对和剪切ꎬ共
获得 ４５ 条 ５０３ ｂｐ 的线粒体 ＣＯＩ 基因单倍型序列数据集. 线粒体 ＣＯＩ 基因单倍型序列构建的贝叶斯系统

发育树显示ꎬ３ 种线粒体 ＣＯＩ 单倍型 ＮＪ￣Ｐｃ１、ＮＪ￣Ｐｃ２、ＮＪ￣Ｐｃ３ 均与小管福寿螺构成单系群ꎬ而单倍型

ＮＪ￣Ｐｍ１、ＮＪ￣Ｐｍ２ 与斑点福寿螺构成单系群ꎬ贝叶斯后验概率为 １.００ꎬ具有很高的节点支持率(图 １) .

—０７—
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２.３　 杂交渐渗分析

基于核基因 ＥＦ１α 的特异性扩增结果ꎬ本研究检测到 ３ 种不同的核基因型:表现为单一的 １２５ ｂｐ 条带

的小管福寿螺 Ｃ 型、１５１ ｂｐ 条带的斑点福寿螺 Ｍ 型以及同时具有 １２５ ｂｐ 和 １５１ ｂｐ 两条扩增条带的小管

福寿螺－斑点福寿螺杂合 Ｂ 型(图 ２) . 基于线粒体 ＣＯＩ 基因序列和核基因型 ＥＦ１α 分析ꎬ在小管福寿螺中

以纯种个体 ＣＣ 型为主ꎬ共检测到 ８５ 只个体ꎬ占比 ８７.６３％ꎻ杂交个体 ＣＢ 型共 １２ 只ꎬ占比 １２.３７％. 与小管

福寿螺不同ꎬ斑点福寿螺样本中杂交个体比例较高. 其中ꎬＭＢ 型和 ＭＣ 型各检测到 ８ 只ꎬ占比为 ４７.０６％ꎬ
仅在高淳区检测到 １ 只纯种斑点福寿螺(ＭＭ 型)ꎬ占比 ５.８８％.

Ｍ 为 １００ ｂｐ ＤＮＡ ｌａｄｄｅｒꎬ１~２３ 为采自南京 ９ 个区域的福寿螺成螺部分个体核基因分型.
图 ２　 南京福寿螺样本 ＥＦ１α基因多重 ＰＣＲ 扩增结果

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｍｕｌｔｉｐｌｅｘ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ＥＦ１α ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ Ｐｏｍａｃｅａ ｓｐｐ. ｉｎ Ｎａｎｊｉｎｇ

３　 讨论

本研究结果表明ꎬ入侵南京地区的福寿螺包含小管福寿螺与斑点福寿螺ꎬ其中小管福寿螺为优势种ꎬ
分布覆盖调查涉及的南京市 ９ 个区ꎻ斑点福寿螺仅在高淳区检出ꎬ且该区存在两种福寿螺同域分布的现

象ꎬ这是南京地区斑点福寿螺的首次记录. 单倍型 ＮＪ￣Ｐｃ２(ＰｃＨ２)在 ９ 个采样点中检出频率最高ꎬ该单倍

型与来自阿根廷(ＧｅｎＢａｎｋ 序列号 ＡＢ７２８５８５)、日本(ＧｅｎＢａｎｋ 序列号 ＡＢ４３３７５７) [４ꎬ２６] 的小管福寿螺线粒

体 ＣＯＩ 基因单倍型完全一致ꎬ且在我国东部、南部沿海省份分布最广[６] . 系统发育分析显示ꎬＮＪ￣Ｐｃ２
(ＰｃＨ２)与阿根廷小管福寿螺单倍型(ＧｅｎＢａｎｋ 序列号 ＡＢ７２８５８８)聚为亚支ꎬ并与苏州常熟地区福寿螺单

倍型(ＧｅｎＢａｎｋ 序列号 ＭＺ３９６６７８)等构成单系群. 结合其在我国东部－南部沿海广泛分布的特征ꎬ推测南

京小管福寿螺虽与阿根廷种群亲缘关系密切ꎬ但独立建群可能性较低ꎬ更可能源于已定殖区域的二次扩

散. 两种斑点福寿螺单倍型中ꎬＮＪ￣Ｐｍ１(ＰｍＨ１)占比达 ９５％ꎬ为优势单倍型ꎬ该单倍型在重庆、四川、浙江

等地亦有报道[６] . 本研究中该单倍型仅见于高淳区ꎬ南京其他区域均未检出. 其分布的局限性提示ꎬ南京

地区斑点福寿螺可能源于国内已定殖区域的独立引入. 基于线粒体 ＣＯＩ 基因序列和核基因 ＥＦ１α 的分型

结果显示ꎬ南京市存在小管福寿螺与斑点福寿螺的杂交个体(占比 ２４.５６％)ꎬ但未检出 ＣＭ 杂交型. 已有研

究表明ꎬＣＭ 杂交型仅分布于我国部分南方沿海地区ꎬ且在已知 ６ 种杂交型中占比较低[１５－１６] .
种群遗传多样性是评估物种入侵潜力、环境适应与耐受能力的重要依据[２８] . 在我国部分已调查区域ꎬ

如中国香港(ｈ＝ ０.４４１ꎬπ ＝ ０.０１７) [２９]、江苏苏州( ｈ ＝ ０.４０ꎬπ ＝ ０.０１７) [２]、杭州西湖水域( ｈ ＝ ０.４８８ꎬπ ＝
０.０２３) [１６]的小管福寿螺遗传多样性普遍较低. 然而ꎬ上述研究多集中于局部区域. 吕山等[３０] 对中国多个

地区小管福寿螺单倍型多样性分析显示ꎬ其多样性水平较高(ｈ ＝ ０.７０５ꎬπ ＝ ０.０４３)ꎬ与东南亚地区小管福

寿螺的研究结果一致(ｈ ＝ ０.５１１ꎬπ＝ ０.０１６) [１９] . 本研究显示ꎬ南京地区小管福寿螺具有较高的遗传多样性

(ｈ＝ ０.６２０ꎬπ＝ ０.０２６)ꎬ这可能与多次引入事件有关[１４ꎬ２５] . 本次采样点多为城市景观水域ꎬ在公园景观建设

与治理过程中常引入外来植物ꎬ可能夹带福寿螺或其卵块ꎬ从而导致多次引入. 已有研究表明ꎬ山东、安徽

等地首次发现的福寿螺多与外来植物引入有关[３１－３２] . 这种多次引入可能从不同入侵地获得更多的基因

型ꎬ进而提升入侵种群的遗传多样性[１９ꎬ３３] .
南京市河网密布、水体连通性强ꎬ加之旅游业发达与频繁的人为活动ꎬ共同加剧了福寿螺的入侵与扩

—１７—
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散风险. 本研究在小桃园护城河、秦淮河等水域均检测到两种小管福寿螺单倍型ꎬ并发现这些区域已存在

杂交个体. 作为贯穿南京主城区、水系结构复杂且连通长江的重要河流ꎬ秦淮河可能成为福寿螺向长江干

流扩散的关键通道. 一旦福寿螺在该水域稳定定殖ꎬ极有可能随水流与航运活动进一步入侵长江主干流ꎬ
对长江流域生物多样性构成潜在威胁. 此外ꎬ建邺区莫愁湖夏季发现有福寿螺分布ꎬ但在 ２０２５ 年 １２ 月未

发现福寿螺成螺或卵块. 后续研究可以结合环境 ＤＮＡ( ｅＤＮＡ)技术ꎬ对福寿螺的分布动态开展持续监

测[３４] . 此外ꎬ需要建立跨区域防控体系ꎬ加强对景区、河道等重点区域的监测力度ꎬ通过设置防螺网、清理

种苗附着卵块等措施ꎬ阻断其扩散ꎻ开展科普宣传ꎬ设立警示标识ꎬ进一步提升防控成效.

４　 结论

本研究对南京市入侵福寿螺的种类组成及遗传多样性调查表明ꎬ南京市入侵福寿螺包括小管福寿螺

和斑点福寿螺ꎬ其中小管福寿螺为入侵南京的优势种ꎬ分布广泛且遗传多样性较高ꎬ斑点福寿螺目前仅在

高淳区发现ꎬ尚未在南京市其他调查区域检测到. 基于线粒体 ＣＯＩ 基因序列和核基因 ＥＦ１α 分型分析ꎬ南
京市存在小管福寿螺和斑点福寿螺的杂交个体.
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