
 
 
 

    2013 年  第 58 卷  第 16 期：1483 ~ 1491 

www.scichina.com  csb.scichina.com  
 

 
引用格式: 杜丽娜, 杨君兴, von Rintelen T, 等. 中国特有腹足类——螺蛳属(Margarya)的系统发育学. 科学通报, 2013, 58: 1483–1491 

英文版见: Du L N, Yang J X, von Rintelen T, et al. Molecular phylogenetic evidence that the Chinese Viviparid genus Margarya (Gastropoda: Viviparidae) is 

polyphyletic. Chin Sci Bull, 2013, 58: 2154–2162, doi: 10.1007/s11434-012-5632-y 

《中国科学》杂志社 
SCIENCE CHINA PRESS 专辑: 野生动物适应性进化和保护生态学 论 文 

中国特有腹足类——螺蛳属(Margarya)的系统发育学 

杜丽娜①, 杨君兴①*, von RINTELEN Thomas②*, 陈小勇①, ALDRIDGE David③ 

① 中国科学院昆明动物研究所, 遗传资源与进化国家重点实验室, 昆明 650223; 

② Museum für Naturkunde, Leibniz-Institut für Evolutions-und Biodiversitätsforschung an der Humboldt-Universität zu Berlin, Berlin 10115, 

Germany; 
③ Aquatic Ecology Group, Department of Zoology, Cambridge University, Cambridge CB2 3EJ, UK 

* 联系人, E-mail: yangjx@mail.kiz.ac.cn; Thomas.Rintelen@mfn-berlin.de 

2012-02-28 收稿, 2012-05-25 接受 

世界银行项目 Lake Dianchi Freshwater Biodiversity Restoration Project (TF051795)、世界银行发展银行项目 Development Marketplace Global 

Competition Project (DM01333)、云南省科技厅项目(2008CA001)和国家自然科学基金(30730017)资助 

  

摘要  利用线粒体基因 COI 和 16S rRNA 构建了中国特有腹足类——螺蛳属(Margarya)的系统发

育关系. 系统发育结果揭示, 螺蛳属并非是一个单系, 其主要被分为 3 大支, 即阳宗海支、抚仙

湖-星云湖-杞麓湖支、滇池-洱海支. 另外, 滇池-洱海支中螺蛳属种类与圆田螺属种类交错聚在

一起. 这一结果暗示, 亚洲田螺科的种类需要进一步详细的整理, 螺蛳属现存种类的分类地位也

需要重新确定. 
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云南十大高原湖泊是生物多样性热点区域 , 分

布有较多特有的水生植物、鱼类、软体动物和甲壳类

等[1~9]. 云南的洱海、滇池和抚仙湖是 3 个较大的高

原湖泊, 其形成于上新世晚期和更新世早期, 而如今, 

他们分属于 3 条不同的水系, 即澜沧江水系、金沙江

水系和珠江水系(图 1)[10,11]. 

螺蛳属 (Margarya)是云南高原湖泊特有的腹足

类. Margary 首先在洱海(Ta-li fu)采集到该种标本, 后

被 Nevill 在 1877 年以螺蛳(Margarya melanioides)为

模式种描述了螺蛳属 [12,13]. 螺蛳属种类较大且壳面

上被有瘤状结节或棘等特征 , 可以将其与亚洲或云

南田螺科的其他种类区分开来[14,15]. 即便如此, 螺蛳

属种内的壳型变异也已经出现, 如 Tchang 和 Xia[16]

记录了分布于滇池的螺蛳属种类在滇池从北到南壳

型的变化(图 2). 到目前为止, 螺蛳属共有 10 个种被

有效记录, 其中 3 种为化石种、1 种为灭绝种、6 种

为现生种[12,14,17~20]. 这 6 个现生种主要分布在洱海、

滇池、阳宗海、抚仙湖、星云湖、杞麓湖、异龙湖和

大屯海, 除阳宗海螺蛳(Margarya yangtsunghaiensis)

仅分布于阳宗海外, 其他 5 种均分布在 2 或 2 个以上

的湖泊中[15,19,21]. 

螺蛳属种类与亚洲田螺科属种的系统发育关系

尚不明确 . 虽然螺蛳属种类的外部形态结构已被描

述, 但其内部构造尚无研究, 其属内种间的系统发育

关系也无报道. Tchang 和 Tsi[12]根据壳顶的形状认为

尖顶的阳宗海螺蛳为“古老”种类. 但是, 陈元晓和张

迺光 [22]通过对阳宗海螺蛳和螺蛳的核型研究结果显

示 , 螺蛳为较古老的种类 . 黄晓燕和王丽珍 [23]利用

线粒体基因 COI 构建了螺蛳属的系统发育关系 NJ 树, 

并提出螺蛳属为一个单系 , 但由于该研究中所选用

的螺蛳属种类均只有一个个体 , 且选用了圆田螺属

(Cipangopaludina)种类为外群, 因此该结论尚不充分. 

本研究选用线粒体基因 COI 和 16S rRNA 构建螺蛳属

与田螺科其他种类的系统发育树 , 探讨螺蛳属的单

系性及其与田螺科其他属种间的系统发育关系, 也希

望了解分布于不同湖泊的螺蛳属种类间的关系以及分 
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图 1  云南十大高原湖泊分布图及螺蛳属现生种的采样点 
★, 螺蛳(M. melanioides); ▲, 阳宗海螺蛳(M. yangtsunghaiensis); ▼, 光肋螺蛳(M. mansuyi); ●, 二肋螺蛳(M. bicotata);  

■, 牟氏螺蛳(M. monodi); 〇, 乳顶螺蛳(M. tropidophora) 

 

 

图 2  收集的田螺科螺蛳属种类标本 
A, 螺蛳 Margarya melanioides (IOZ-FG164208), 洱海. B, 螺蛳 4 型, 滇池. (a) A 型 (KIZ-DA2005002); (b) B 型(KIZ-DLN2008002); (c) C 型 

(KIZ-45); (d) D 型(KIZ-DLN2008080). C, 牟氏螺蛳 Margarya monodi (KIZ-13), 滇池. D, 乳顶螺蛳 Margarya tropidophora (IOZ-FG89708), 

洱海. E, 阳宗海螺蛳 M. yangtsunghaiensis (正模 IOZ-00001), 阳宗海. F, 光肋螺蛳 Margarya mansuyi (KIZ-DLN2007008), 星云湖. G, 二肋

螺蛳 Margarya bicotata (正模, IOZ), 抚仙湖. H, 方氏螺蛳 Margarya francheti (IOZ-FG89664), 滇池. I, 长螺蛳 Margarya elongata (正模, IOZ- 

FG00074), 滇池. J, 尹氏螺蛳 Margarya yini (正模, IOZ), 滇池. K, 张氏螺蛳 Margarya tchangsii (副模, IOZ-FG89703), 滇池. 比例尺为 1 cm 
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布于滇池内不同类型螺蛳及其与其他种类间的关系. 

1  材料与方法 

(ⅰ) 材料.  2005~2008 年对云南十大高原湖泊

进行了全面系统地调查采样, 收集田螺科种类标本. 

尽管螺蛳属种类被记录分布在云南 8 个高原湖泊中, 

但仅在 6 个湖泊收集到活体标本(图 1). 由于湖泊污

染, 光肋螺蛳(Margarya mansuyi)已经在异龙湖和大

屯海中消失, 螺蛳在洱海中消失, 但幸运的是在洱海

上游的海西海水库中采集到少量的螺蛳活体标本 . 

螺蛳属种类的鉴定主要依据 Tchang 和 Tsi[12]. 另外, 

我们也查看了保存在中国科学院动物研究所的螺蛳

属种类标本 . 本研究所用的螺蛳属标本均存放在中

国科学院昆明动物研究所. 

共计测序了 55 个样本, 其中螺蛳属种类 42 个样

本, 圆田螺属种类 13 个样本(采自云南滇池). 田螺科

其他属种的序列从 GenBank 上获得(表 1). 选用瓶螺

科的 Pomacea bridgesii (Reeve, 1856)和 P. canalicu-

lata (Lamarck, 1819), 以及田螺亚科的 Viviparus ater 

(De Cristofori & Jan, 1832)和 V. contectus (Millet, 

1813)为阶梯外群构建系统发育树[24]. 

(ⅱ) DNA 提取、PCR 扩增和测序.  取腹足类足

部肌肉, 并将其放在无水乙醇中保存, 先用蛋白酶 K

消化, 随后用异丙醇 DNA 提取法提取 DNA. COI 基

因扩增引物采用 LCO1490/HCO2198[25], 16S rRNA 基

因扩增引物采用 16Sar-L/16Sbr-H[26]. PCR 反应条件

为: 94℃预变性 10 min; 94℃变性 1 min, COI 基因

46℃退火 3 min, 16S rRNA 基因 50℃退火 1 min, COI

基因 72℃延伸 1 min 45 s, 16S rRNA 基因 72℃延伸 1 

min, 35 个循环; 最后 72℃终延伸 10 min. 测序所用

引物与 PCR 引物相同, 每条序列经过正反链双向测

定, 以保证序列的准确性. 产物扩增用 BigDye Ter-

minator v3.1 在 ABI PRISM 3730 PCR 仪中完成. 所有

测得的序列已提交到 GenBank (序列号: GU198765~ 

GU198873). 

(ⅲ) 数据分析.  利用 Clustal X v1.83 软件对序 

 

表 1  研究中所用样本信息 

种类 编号 采自地 国家 COI 16S 

外群      

Pomacea bridgesii – GenBank 南美 – EU274500 

P. canaliculata – GenBank 南美 EU2744574 EU2744501 

Viviparus ater – Goldbach 瑞士 FJ405882 FJ405734 

V. contectus – Hellebaek lakes 丹麦 FJ405835 FJ405692 

内群      

Bellamya jeffreysi – Cape Mclear 马拉维 FJ405873 FJ405719 

B. jeffreysi – River Songwe 坦桑尼亚 FJ405857 FJ405702 

B. crawshayi – Mkolo 赞比亚 FJ405867 FJ405710 

Neothauma tanganyicense – Mpulungu 赞比亚 FJ405843 FJ405709 

角螺 Angulyagra sp. – Nam Dinh  越南 FJ405879 FJ405723 

肥螺 Larina sp. – Queensland 澳大利亚 – FJ405733 

湄公螺 Mekongia sp. – 河内 越南 FJ405875 FJ405722 

残螺 Sinotaia sp. – 河内 越南 FJ405883 FJ405728 

Taia polyzonata – Lower pierce reservoir 新加坡 – FJ405727 

中国圆田螺 Cipangopaludina chinensis – GenBank – FJ710298 FJ710214 

中国圆田螺 C. chinensis – GenBank – EU528474 FJ710213 

滇池圆田螺 C. dianchiensis D43 滇池 中国 GU198781 GU198835 

滇池圆田螺 C. dianchiensis D44 滇池 中国 GU198782 GU198836 

滇池圆田螺 C. dianchiensis D178 滇池 中国 GU198818 GU198872 

滇池圆田螺 C. dianchiensis D177 滇池 中国 GU198817 GU198871 

长螺旋圆田螺 C. longispria D148 异龙湖 中国 GU198809 GU198863 

长螺旋圆田螺 C. longispria D149 异龙湖 中国 GU198810 GU198864 

圆田螺 C. sp. D59 滇池 中国 GU198783 GU198837 
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     (续表 1) 

种类 编号 采自地 国家 COI 16S 

圆田螺 C. sp. D60 滇池 中国 GU198784 GU198838 

圆田螺 C. sp. D61 滇池 中国 GU198785 GU198839 

圆田螺 C. sp. D62 滇池 中国 GU198786 GU198840 

圆田螺 C. sp. D63 滇池 中国 GU198787 GU198841 

圆田螺 C. sp. D65 滇池 中国 GU198788 GU198842 

圆田螺 C. sp. D66 滇池 中国 GU198789 GU198843 

圆田螺 C. sp. D67 滇池 中国 GU198790 GU198844 

圆田螺 C. sp. D68 滇池 中国 GU198791 GU198845 

圆田螺 C. sp. D179 滇池 中国 GU198819 GU198873 

螺蛳 A 型 Margarya melanioides A D8 滇池 中国 GU198766 GU198821 

螺蛳 A 型 M. melanioides A D17 海西海水库 中国 GU198767 GU198822 

螺蛳 A 型 M. melanioides A D79 海西海水库 中国 GU198792 GU198846 

螺蛳 A 型 M. melanioides A D80 海西海水库 中国 GU198793 GU198847 

螺蛳 A 型 M. melanioides A D81 海西海水库 中国 GU198794 GU198848 

螺蛳 B 型 M. melanioides B D86 滇池 中国 GU198795 GU198849 

螺蛳 B 型 M. melanioides B D129 滇池 中国 GU198800 GU198854 

螺蛳 B 型 M. melanioides B D134 滇池 中国 GU198801 GU198855 

螺蛳 B 型 M. melanioides B D135 滇池 中国 GU198802 GU198856 

螺蛳 C 型 M. melanioides C  D2 滇池 中国 GU198765 GU198820 

螺蛳 C 型 M. melanioides C D122 滇池 中国 GU198797 GU198851 

螺蛳 C 型 M. melanioides C D123 滇池 中国 GU198798 GU198852 

螺蛳 C 型 M. melanioides C D127 滇池 中国 GU198799 GU198853 

螺蛳 D 型 M. melanioides D D136 滇池 中国 GU198803 GU198857 

螺蛳 D 型 M. mealnioides D D141 滇池 中国 GU198808 GU198862 

二肋螺蛳 M. bicotata D39 抚仙湖 中国 GU198780 – 

二肋螺蛳 M. bicotata D172 滇池 中国 GU198812 GU198866 

二肋螺蛳 M. bicotata D173 滇池 中国 GU198813 GU198867 

二肋螺蛳 M. bicotata D174 滇池 中国 GU198814 GU198868 

二肋螺蛳 M. bicotata D175 滇池 中国 GU198815 GU198869 

二肋螺蛳 M. bicotata D176 滇池 中国 GU198816 GU198870 

光肋螺蛳 M. mansuyi D21 星云湖 中国 GU198768 GU198823 

光肋螺蛳 M. mansuyi D22 星云湖 中国 GU198769 GU198824 

光肋螺蛳 M. mansuyi D24 星云湖 中国 GU198770 GU198825 

光肋螺蛳 M. mansuyi D25 星云湖 中国 GU198771 GU198826 

光肋螺蛳 M. mansuyi D26 杞麓湖 中国 GU198772 GU198827 

光肋螺蛳 M. mansuyi D27 杞麓湖 中国 GU198773 GU198828 

光肋螺蛳 M. mansuyi D28 杞麓湖 中国 GU198774 GU198829 

光肋螺蛳 M. mansuyi D29 杞麓湖 中国 GU198775 GU198830 

光肋螺蛳 M. mansuyi D30 杞麓湖 中国 GU198776 GU198831 

牟氏螺蛳 M. monodi D87 滇池 中国 GU198796 GU198850 

牟氏螺蛳 M. monodi D137 滇池 中国 GU198804 GU198858 

牟氏螺蛳 M. monodi D138 滇池 中国 GU198805 GU198859 

牟氏螺蛳 M. monodi D139 滇池 中国 GU198806 GU198860 

牟氏螺蛳 M. monodi D140 滇池 中国 GU198807 GU198861 

乳顶螺蛳 M. tropidophora D171 滇池 中国 GU198811 GU198865 

阳宗海螺蛳 M. yangtsunghaiensis D33 阳宗海 中国 GU198777 GU198832 

阳宗海螺蛳 M. yangtsunghaiensis D35 阳宗海 中国 GU198778 GU198833 

阳宗海螺蛳 M. yangtsunghaiensis D36 阳宗海 中国 GU198779 GU198834 
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列进行比对 , 比对后再根据观察稍作修正以尽量获

得位点间的最大同源性[27]. 2 个基因片段被拼接在一

起组合成一个数据集, 数据集的序列长度为 1148 bp, 

其中 COI 片段长度 641 bp, 16S 片段长度 507 bp. 在

DAMBE (ver. 4.1.19)软件中, 通过观察转换和颠换数

目与分类单元间的遗传距离来检验序列是否饱和[28]. 

在将不同基因片段合并之前 , 同质性检验(partition- 

homogeneity test)被 用 来 检 验 各 片 段 间 的 异 质 性 程

度[29]. 

应 用 贝 叶 斯 法 (Bayesian, BI) 、 最 大 简 约 法

(maximum parsimony, MP)和最大似然法 (maximum 

likelihood method, ML)构建系统发育树. ML 和 MP 分

析在 PAUP*v4.0b10 软件中完成[30]. 用 MP 构建系统

发育关系时 , 序列变异中的转换和颠换被赋予相同

的 加 权 值 , 其 他 参 数 设 置 为 : 使 用 启 发 式 搜 索

(heuristic search), 序列加入顺序为重复 1000 次逐步加

入随机选项(1000 random-addition sequence repicates), 

分支交换算法为二等分再连接 (tree-bisection-recon- 

nection; TBR). ML 构 建 系 统 发 育 关 系 时 , 先 在

Modeltest v3.7 软件中找出最适合的进化模型, 用启

发式搜索, 以序列加入顺序为 10 次逐步加入随机选

项, 模型的选择标准为 Akaike 信息标准(Akaike in-

formation criterion, AIC)[31,32]. 分别用 1000 和 100 次

重复的自展检验估计 MP 和 ML 树中各结点的支持率, 

该分析在 PAUP*v4.0b10 软件中完成 [33]. MrBayes 

v3.1.2 用来获得贝叶斯树, Modeltest 计算的最适合

模型以及序列信息参数运用到 BI 分析中[34]. 为了减

少系统误差, 采用 2 个独立的马尔科夫蒙特卡罗程式, 

每个程式运行 2000000 代, 每隔 100 代抽样一次[35,36]. 

利用 Tracer v1.3 显示的似然峰图判断分析过程是否

收敛, 将稳定之前的运行结果进行舍弃. 对剩余的树

构建 50%的多数一致树, 并计算其后验概率(posterior 

probabilities, BPPs)[37]. 各大支间的 p 距离(p-distances)

在 MEGA v3.1 中计算[38]. 

2  结果 

2.1  序列特征和统计信息 

经检验序列未达到饱和. 联合数据集 1148 bp 有

489 个变异位点和 386 个简约信息位点, 分别占序列

片段的 42.6%和 33.6%. 另外, 在 386 个信息位点中, 

有 196 个信息位点来自 COI 基因, 190 个信息位点来

自 16S. COI 和 16S 基因各支间的遗传距离详见表 2

和 3. 

GTR+G+I 模型被选择进行其他系统发育分析, 

具体参数设置如下: R-matrix = (0.3434, 8.9517, 1.3819,  

0.5061, 3.9593 和 1.0000); base frequencies = (A, 0.2961;  

C, 0.1199; G, 0.1796; T, 0.4044); Proportion of invariable  
sites = 0.2924; the shape-parameter of the γ distribution =  

0.6243. COI 和 16S 拼接数据集进行启发式搜索, 得

到 12 棵最大简约树(树长 L: 1132; 一致性指数 CI: 

0.593; 保留指数 RI: 0.849). ML 树的似然率 lnL = – 

7043.23, 贝叶斯树两条链的似然率分别为–6925.65

和–6937.17. 片段的同质性检验表明, 2 个基因片段

没有明显的不一致性(P=0.265), 因此, 将 COI 和 16S

基因片段合并成一个数据集进行分析是合理的. 

2.2  系统发育关系 

MP, ML 和 BI 树的拓扑结构相同, 因此本文仅列

出 BI 树(图 3). 螺蛳属的单系性并没有被支持, 其主

要被分为 3 大支, 即 clades 1~3, 并且其中一支与圆

田螺属的种类聚集在一起 . 螺蛳属各支间的遗传距 

表 2  16S rRNA 基因各种间遗传距离 a) 

 Myan Mbic Mman Mekong Cch Clo Mdian 

Myan 0.004~0.012       

Mbic 0.129 –      

Mman 0.118 0.006 0~0.107     

Mekong 0.119 0.045 0.029 0.020    

Cch 0.108 0.099 0.087 0.108 0   

Clo 0.102 0.093 0.077 0.092 0.033 0  

Mdian 0.095 0.090 0.076 0.091 0.035 0.006 0~0.016 

a) Myan, 阳宗海螺蛳支; Mbic, 二肋螺蛳(抚仙湖); Mman, 光肋螺蛳支; Cch, 中国圆田螺支; Clo, 长螺蛳支; Mdian 包括分布于滇

池和海西海水库螺蛳属种类和圆田螺属种类; Mekong, 湄公螺. 下同 
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表 3  COI 基因各种间遗传距离 

 Myan Mbic Mman Mekong Cch Clo Mdian 

Myan 0.006~0.010       

Mbic 0.1565 –      

Mman 0.1541 0.0158 0~0.009     

Mekong 0.1629 0.0462 0.0449 –    

Cch 0.1574 0.1105 0.1125 0.1122 0.0080   

Clo 0.1448 0.1100 0.1091 0.1139 0.0602 0.0060  

Mdian 0.1408 0.1100 0.1100 0.1150 0.0645 0.0363 0~0.01 

 
 

离也较大 , 最小的遗传距离也有 7.7%(16S RNA)和

11.0% (COI)(表 2 和 3). 

在系统发育树中, 阳宗海螺蛳(Clade 1)位于基部, 

与螺蛳属其他种类、圆田螺属种类、湄公螺(Mekongia)

和 Sinotaia 聚为一支. 

分布于星云湖和杞麓湖的光肋螺蛳与抚仙湖的

二肋螺蛳(Margarya bicotata)聚为一支, 并与湄公螺

和 Sinotaia 形成姐妹群. 光肋螺蛳与抚仙湖二肋螺蛳

间的支持率较低(除 BPP 外). 

Clade 3 包括所有的分布于滇池的螺蛳属种类 

和 分 布 于 海 西 海 水 库 的 螺 蛳 , 即 螺 蛳 、 乳 顶 螺 蛳

(Margarya tropidophora) 、 牟 氏 螺 蛳 (Margarya 

monodi)、二肋螺蛳(滇池). 另外, 在该支中也混有分

布于滇池的圆田螺未定种(Cipangopaludina sp.)和滇

池圆田螺 (Cipangopaludina dianchiensis), 它们与长

螺旋圆田螺(Cipangopaludina longispira)和中国圆田

螺(Cipangopaludina chinensis)互为姐妹群. 采自海西

海水库的螺蛳样本没有相互聚在一起 , 形成一个亚

支, 而是与分布于滇池的螺蛳属种类交错聚在一起. 

另外 , 分布于抚仙湖的二肋螺蛳并没有与分布

于滇池的二肋螺蛳形成一个单系 . 抚仙湖的二肋螺

蛳与光肋螺蛳构成姐妹群(Clade 2), 而滇池的二肋螺

蛳 与滇池里分 布的其他螺 蛳属种类交 错聚在一 起

(Clade 3). 

3  讨论 

螺蛳属独特的壳型结构可以将其与东亚、东南亚

分布的田螺科的其他种类明显区分 , 但系统发育关

系却不支持螺蛳属为一个单系, 而是被分为 3 大支. 

尽管 Annandale 根据田螺科螺壳从光滑到有壳饰等特

征已经提及螺蛳属可能为多起源 [15], 但是仍然很难

解释在系统发育关系所暗示的壳面较光滑的湄公螺、

圆田螺、Sinotaia 与壳饰较复杂的螺蛳属种类同起源. 

在 Clade 3 圆田螺属种类和螺蛳属种类并没有各自形

成一个单系(图 3), 这可能暗示在田螺科壳饰在进化

上经历了多次的演化 . 圆田螺属种类和螺蛳属种类

在壳饰上的不同不仅仅体现在成体上 , 在胚胎上也

存在着明显的差异 , 螺蛳属种类的胚胎壳面上具有

瘤状结节, 而圆田螺属种类胚胎上具有 3 行纤毛[39]. 

螺壳形态会受环境压力的影响 , 有关螺壳受环境因

素影响这方面的报道较多[20,40,41], 因此不同的螺壳形

状有可能为不同的生态型. 

解剖学的数据可以补充分子系统学的结果 , 但

由于螺蛳属的内部结构尚无研究 , 而其他田螺科属

种的研究也相对较少, 特别是圆田螺属、湄公螺属和

Sinotaia 内部解剖结构的研究尚无报道. 因此, 对于

螺 蛳 属 及 其 相 关 类 群 的 解 剖 学 研 究 是 十 分 必 要

的[37,42]. 另外, 在本研究中圆田螺属样本也没有构成

一个单系. 在 Clade 3 中滇池圆田螺和圆田螺未定种

与分布于滇池的螺蛳属种类交错聚在一起 , 而后与

长螺旋圆田螺构成姐妹群 , 再与圆田螺属的模式种

中国圆田螺构成姐妹群 . 田螺科各种间分类地位的

复杂化不仅仅体现在亚洲田螺科中 , 分布在非洲坦

噶尼喀湖(Lake Tanganyika)中的 Neothauma 同样也表

现出各种间分类地位的复杂化[24]. 

尽管壳形受环境影响较大 , 但螺壳的结构仍可

以为分类提供重要的依据. Shu 等人[21]认为光肋螺蛳

(Clade2)与螺蛳(Clade3)在壳型比例上具有较大的差

异, 而阳宗海螺蛳(Clade1)壳面规则的瘤状结节和尖

的壳顶, 可以将其与螺蛳属的其他种类相区别. 因此, 

无论从分子, 还是形态上都支持将螺蛳属分为 3 个类

群 . 本研究结果可能暗示着现有的螺蛳属应为几个

属或有新属存在 , 但因其模式种螺蛳的样本并非来

源于模式产地洱海(螺蛳可能在洱海中灭绝), 因此 , 

很难根据现有的数据将螺蛳属分为几个属. 

螺蛳属种间的分类地位也有待进一步研究 . 现 
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图 3  螺蛳属 COI 和 16S 基因联合数据集的贝叶斯系统发育树 

数字为节点的 BI, ML 和 MP 的后验概率, 支持率小于 50 的未标出 
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有的系统关系结果支持将螺蛳属依据湖泊分为 3 个

支, 即(1) 阳宗海支、(2) 抚仙湖-星云湖-杞麓湖支和

(3) 滇池-海西海支. 最有趣的是在 Clade 3 中, 分布

于滇池的螺蛳、乳顶螺蛳、牟氏螺蛳、二肋螺蛳和滇

池圆田螺、圆田螺未定种在分子树中构成一个单系. 

但彼此间交错分布及各支点较低的支持率可能暗示

原认为分布于滇池的 6 个种类为同一种. 但是, 基因

树并不等同于物种树, 因此, 关于螺蛳属种间的分类

地位还需进一步研究, 如利用核基因或微卫星方法. 

Sengupta 等人[24]用核基因构建的非洲环棱螺属的系

统发育关系已经揭示广泛分布的种间非同源性 , 并

认为该现象广泛存在于田螺科.  
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