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摘要：本研究记述了采集自海南陵水海域的梭螺科（Ｏｖｕｌｉｄａｅ）一新记录属：舟梭螺属（Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ）
及一新记录种：折唇舟梭螺（Ｎ． ｄｅｆｌｅｘａ），对标本进行了形态描述并附标本照，且通过比对样品的

ＣＯⅠ基因序列证实了形态鉴定的准确性。 本研究为梭螺科分类与研究提供参考资料，丰富了我国

海域梭螺科物种的多样性，并使得折唇舟梭螺的分布范围延伸至海南省海域。
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　 　 梭螺科（Ｏｖｕｌｉｄａｅ）是一种广泛分布在热带及亚

热带海域的海生腹足纲动物，体型通常较小，壳体较

薄，无厣。 梭螺科动物多生活在潮下带，常附着在柳

珊瑚、软珊瑚或海绵上面［１⁃２］，主要以这些生物及其

上的小型动物为食。 梭螺科外套膜色彩艳丽，形态

多变，且通常会拟态成宿主的外形［２⁃３］。
梭螺科在世界范围内已报道 ４６ 属超过 ２７０

种［４］，主要分布于印度⁃西太平洋海域［２］。 Ｌｏｒｅｎｚ 等

（２００９）依据形态将 Ｃｙｍｂｏｖｕｌａ 属和 Ｏｖｕｌｕｍ 属的部

分物 种 独 立 出 来， 建 立 了 舟 梭 螺 属 （ Ｎａｖｉｃｕｌａ⁃
ｖｏｌｖａ） ［２］，该属目前有 ６ 个物种［５］，分别为 Ｎ． ｄｅｂｅｌｉ⁃
ｕｓ、Ｎ． ｄｅｆｌｅｘａ、Ｎ． ｅｌｅｇａｎｓ、Ｎ． ｋｕｒｚｉａｎａ、Ｎ． ｍａｌａｉｔａ 和

Ｎ． ｍａｓｓｉｅｒｏｒｕｍ，模式种为 Ｎ． ｍａｌａｉｔａ。 该属主要分

布范围北至日本，西至红海及非洲东岸，南至澳大利

亚，东至马绍尔群岛，中国海域尚未见相关记录。
ＤＮＡ 条形码技术是一种利用一段 ＤＮＡ 序列进

行物种鉴定的方法［６］，能够很好地展示物种间的亲缘

关系［７］，其中线粒体细胞色素酶氧化亚基Ⅰ（ＣＯⅠ）
基因序列作为 ＤＮＡ 条形码已被广泛接受［６， ８⁃９］。 在

多数生物类群中，线粒体 ＣＯⅠ基因序列在种内序列

变异较小，而种间差异显著［６⁃７］，常被用于物种鉴

定［１０］、新记录种或新种的发现［１１］、隐存种的发

掘［１２⁃１３］等。 本研究结合形态和线粒体 ＣＯⅠ基因序

列对采自陵水海域的梭螺科样品进行了鉴定，结果显

示其为折唇舟梭螺（Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ ｄｅｆｌｅｘａ），该属为我

国首次记录。 标本现保存于自然资源部第三海洋研

究所生物样品馆。

１　 材料与方法

１．１　 标本采集

标本于 ２０２１ 年 ９ 月潜水采集于海南陵水近岸

海域水深约 ８ ｍ 处（１８°２８′Ｎ，１１０°０５′Ｅ），共两个个

体。 采用 Ｌｅｉｃａ Ｓ９Ｄ 体式显微镜观察，并用 Ｌｅｉｃａ
ＭＣ１７０ ＨＤ 型摄像头拍照。
１．２　 ＤＮＡ提取与扩增

使用 ＤＮｅａｓｙ Ｂｌｏｏｄ ＆ Ｔｉｓｓｕｅ Ｋｉｔ （ＱＩＡＧＥＮ）试

剂盒按动物组织提取步骤进行 ＤＮＡ 提取。 在提取

后使用 Ｂｉｏｄｒｏｐ 测量洗脱液中的核酸浓度。 在进行

ＰＣＲ 反应前，ＤＮＡ 需要稀释至 ０．２ μｇ ／ ｍＬ［１４⁃１６］。
ＣＯⅠ序列扩增采用通用引物 ｄｇＬＣＯ１４９０：５′⁃

ＧＧＴＣＡＡＣＡＡＡＴＣＡＴＡＡＡＧＡＹＡＴＹＧＧ⁃３′， ｄｇＨＣＯ２１９８：
５′⁃ＴＡＡＡＣＴＴＣＡＧＧＧＴＧＡＣＣＡＡＡＲＡＡＹＣＡ⁃３′［１７］。 反

应体系 ２５ μＬ，包含 １２．５ μＬ ＰＣＲ ｍｉｘｔｕｒｅ ［Ｔａｑ ｐｌｕｓ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ＩＩ （Ｄｙｅ Ｐｌｕｓ）］， 上下游引物各 １ μＬ，
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２．５ μＬ模板，８ μＬ 超纯水。 退火温度为 ４５ ℃，每循

环提高 ０．５ ℃，１５ 个循环；４９ ℃，２０ 个循环。 目标产

物约为 ６９０ ｂｐ。
１６Ｓ 序列扩增采用通用引物 １６ＳＡＲ：５′⁃ＣＧＣＣＴ⁃

ＧＴＴＴＡＴＣＡＡＡＡＡＣＡＴ⁃３′， １６ＳＢＲ： ５′⁃ＣＣＧＧＴＣＴ⁃
ＧＡＡＣＴＣＡＧＡＴＣＡＣＧＴ⁃３′［１８］。 反应体系与 ＣＯⅠ相

同。 退火温度 ５０ ℃，每循环提高 １ ℃，５ 个循环；
５５ ℃，２８ 个循环。 目标产物约为 ５５０ ｂｐ。

两种序列的 ＰＣＲ 产物经 １％琼脂糖凝胶电泳检

测扩增效果，选取目标产物对应分子量处有明亮条

带的 ＰＣＲ 产物，送上海生工生物工程公司测序。
１．３　 ＤＮＡ数据处理与分析

序列采用 ＤＮＡｍａｎ 软件拼接对齐，并剪切掉两

端信号较差的部分。 使用 ＤＮＡｓｔａｒ 软件中的 Ｅｄｉｔ⁃
Ｓｅｑ 功能将序列转换为． ｆａｓ 格式［１９］，经 ＭＥＧＡ⁃Ｘ 中

的 ＣｌｕｓｔａｌＷ 工具对齐。 利用 ＭＥＧＡ⁃Ｘ 软件构建系

统发育树并计算遗传距离［２０］，所有的序列均使用

ＢＩＣ （Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ）法寻找分值最低

的模型［２１］。 遗传距离采用 Ｊｕｋｅｓ⁃Ｃａｎｔｏｒ 模型［２２］。
系统发育树及遗传距离数据均采用 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 检

验［２３］，自展值为 １ ０００。

２　 结果与讨论

２．１　 译名来源

属名 Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ 由 Ｎａｖｉｃｕｌａ 和 ｖｏｌｖａ 两部分

组成，Ｎａｖｉｃｕｌａ 意为船形的，ｖｏｌｖａ 指覆盖物、包裹物。
种加词 ｄｅｆｌｅｘａ 表示弯曲的。
２．２　 形态

２．２．１　 舟梭螺属（Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ） 　 舟梭螺属主要特

征为壳体呈长圆形，腹部扁平，无脐孔。 索带呈勺

形，不发达。 壳口狭窄。 外唇宽、平，具齿。 前后水

管沟发达。 前后水管沟末端均倾斜，其中后水管沟

常与索带在后水管沟的侧面形成缺刻。 其与小舟梭

螺属（Ｃｙｍｂｏｖｕｌａ）的区别在于齿舌差异以及外套膜

的形态。 小舟梭螺属的中央齿前段卷曲成“Ｕ”形，
且侧齿前缘较为简单。 另外，小舟梭螺属的外套膜

颜色丰富，且具有乳突。 而舟梭螺属的外套膜则为

半透明的灰色，且乳突不发达［２］。
根据世界海洋物种目录（Ｗｏｒｌｄ Ｒｅｇｉｓｔｅｒ ｏｆ Ｍａｒｉｎｅ

Ｓｐｅｃｉｅｓ，ＷｏＲＭＳ）的记录，舟梭螺属目前有 ６ 个现生

种［５］，分别为 Ｎ． ｄｅｂｅｌｉｕｓ、Ｎ． ｄｅｆｌｅｘａ、Ｎ． ｅｌｅｇａｎｓ、Ｎ． ｋｕｒｚｉ⁃
ａｎａ、Ｎ． ｍａｌａｉｔａ、Ｎ． ｍａｓｓｉｅｒｏｒｕｍ，除 Ｎ． ｄｅｂｅｌｉｕｓ 分布于红

海［２４］，Ｎ． ｍａｓｓｉｅｒｏｒｕｍ 分布于非洲东部海域之外，该属

其余物种的主要分布范围集中在太平洋西部海域。
２．２．２　 折唇舟梭螺（Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ ｄｅｆｌｅｘａ） 　 同种异

名： Ｏｖｕｌｕｍ ｄｅｆｌｅｘｕｍ Ｓｏｗｅｒｂｙ， １８４８： １３５⁃１３８［２５］；
Ｊａｒｄｉｎｅ， １８４９： ３７３⁃３７４［２６］； Ｒｅｅｖｅ， １８６６： ３６３［２７］；
Ｃｏｏｐｅｒ， １８９４： １９２［２８］； Ｃａｔｅ， １９７３： ８０［２９］。 Ｃｙｍ⁃
ｂｏｖｕｌａ ｄｅｆｌｅｘａ Ｇｏｓｌｉｎｅｒ， １９９６： １３５， ３１０［３０］； Ｌｉｌｔｖｅｄ，
２０００： １２６［３１］； Ｃｏｌｅｍａｎ， ２００３： １６［３２］。 Ｃｙｍｂｕｌａ ｄｅ⁃
ｆｌｅｘａ ＷｏＲＭＳ， ２０２１［３３］。 Ｏｖｕｌａ ｄｅｆｌｅｘａ Ｃａｒｐｅｎｔｅｒ，
１８５７： ５４５［３４］； Ｔｒｙｏｎ， １８８９： ３０２⁃３０４［３５］。

Ｓｏｗｅｒｂｙ （１８４８）从菲律宾迪高岛（Ｔｉｃａｏ）采集到

的一批贝类样品中首次描述了 Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ ｄｅｆｌｅｘａ，
最初将其归为 Ｏｖｕｌｕｍ 属［２５］。 根据 Ｓｏｗｅｒｂｙ （１８４８）
对其的原始描述，本种外形特征主要是外唇宽阔、扁
平，末端向下弯折（图 １）。 在舟梭螺属中，Ｎ． ｄｅｆｌｅｘａ
与 Ｎ． ｅｌｅｇａｎｓ 最为瘦长，为长纺锤形，而其余种呈梭

形，通过这一特征可以将 Ｎ． ｄｅｆｌｅｘａ 与Ｎ． ｅｌｅｇａｎｓ同其

他舟梭螺属物种区分开来。 Ｌｏｒｅｎｚ 等（２００９）指出在

舟梭螺属中，只有 Ｎ． ｄｅｆｌｅｘａ、Ｎ． ｅｌｅｇａｎｓ 和 Ｎ． ｍａｓｓｉｅｒ⁃
ｏｒｕｍ 具有环绕壳体的黄色线条。 而 Ｎ． ｅｌｅｇａｎｓ 与 Ｎ．
ｄｅｆｌｅｘａ 的主要差别在于 Ｎ． ｅｌｅｇａｎｓ 的壳体颜色较深，
Ｎ． ｅｌｅｇａｎｓ 多为灰紫到紫褐色，而 Ｎ． ｄｅｆｌｅｘａ 则多为牙

白色到浅黄色。 Ｎ． ｍａｓｓｉｅｒｏｒｕｍ 与 Ｎ． ｄｅｆｌｅｘａ 的主要

差别在于 Ｎ． ｍａｓｓｉｅｒｏｒｕｍ 壳体更宽，水管较短，外唇更

宽［２］。 目前，折唇舟梭螺的采集地点多集中在巴布亚

新几内亚、印度尼西亚、澳大利亚以及菲律宾一带海

域。 另外，根据 Ｈａｒｄｙ （２０２１）的记录，在日本也有该

物种的采集记录［３６］，但未提供详细信息。

图 １　 折唇舟梭螺（Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ ｄｅｆｌｅｘａ）活体图

Ｆｉｇ． １　 Ｐｈｏｔｏ ｏｆ ｌｉｖｉｎｇ Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ ｄｅｆｌｅｘａ

本次采集的两个标本软体部分均有一穿过眼部

并贯穿触角的褐色条带，外套膜呈半透明，平滑无乳

突，虹管（Ｓｉｐｈｏｎ）边缘呈褐色。 两样品壳体长度分

别为 １７．４ ｍｍ 和 １５．２ ｍｍ，两个样品颜色略有差异，
分别呈乳黄色和浅琥珀色，其中较小的个体前后水

管沟呈淡紫色（图 ２）。 两个标本壳体部分均有环绕

壳体的鹅黄色线条，外唇宽阔，扁平，内缘有齿。 壳

口前端开口较宽，前水管基部与外唇末端形成一折
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角。 根据其壳体表面的鹅黄色线条、壳体颜色以及

外唇宽度，该标本的形态特征符合 Ｎ． ｄｅｆｌｅｘａ。

图 ２　 折唇舟梭螺 （Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ ｄｅｆｌｅｘａ）背腹观

Ｆｉｇ． ２　 Ｄｏｒｓａｌ ａｎｄ ｖｅｎｔｒａｌ ｖｉｅｗｓ ｏｆ Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ ｄｅｆｌｅｘａ
图左半部分为标本 ＯＫ０４７７２９，图右半部分为标本 ＯＫ０４７７３０；

标尺长度为 ５ ｍｍ。

２．３　 系统发育树构建

２．３．１　 ＣＯⅠ系统发育树　 获取的 ＣＯⅠ序列剪去两

端信号较差的部分后长度为 ６８２ ｂｐ，均已上传 ＮＣＢＩ
（Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ）数据

库（登录号为 ＯＫ０４７７２９、ＯＫ０４７７３０）。 根据比对结

果，结合 ＮＣＢＩ 上下载的 ４ 条梭螺科物种序列以及

作为外群的宝贝科物种细紫端宝贝（Ｃｙｐｒａｅａ ｇｒａｃｉ⁃
ｌｉｓ）序列，构建最大似然系统发育树，其中 ＢＩＣ 值分

数最低的模型为 ＨＫＹ （Ｈａｓｅｇａｗａ⁃Ｋｉｓｈｉｎｏ⁃Ｙａｎｏ） ＋
Ｉ［３７］。 分别使用 ＨＫＹ＋Ｉ、邻接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ，
Ｎ⁃Ｊ） ［３８］ 和 Ｋ２Ｐ （Ｋｉｍｕｒａ ２⁃Ｐａｒａｍｅｔｅｒ）模型［３９］ 构建

系统发育树，三者的拓扑结构一致，本研究仅展示

ＨＫＹ＋Ｉ 模型构建的系统发育树，并将基于 Ｎ⁃Ｊ 模型

的自展值标注在节点的括号内（图 ３）。 结果显示，
在海南陵水海域采集到的两个样本和Ｎ． ｄｅｆｌｅｘａ的
ＣＯⅠ序列高度一致，其分支的自展值为 １００％。 两

种单倍型与 Ｎ． ｄｅｆｌｅｘａ 的遗传距离分别为０．００１ ６４
和 ０ （表 １），低于种间差异［７］，证明该样本确为

Ｎ． ｄｅｆｌｅｘａ。

图 ３　 基于 ＨＫＹ＋Ｉ 模型的 ＣＯⅠ系统发育树

Ｆｉｇ． ３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＣＯⅠ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｂａｓｅ ｏｎ ＨＫＹ＋Ｉ ｍｏｄｅｌ
括号内为基于 Ｎ⁃Ｊ 模型的自展值。

表 １　 ＣＯⅠ遗传距离矩阵

Ｔａｂ． １　 Ｐａｉｒｗｉｓｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ ｏｆ ＣＯⅠ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

序列编号 ＯＫ０４７７２９ ＯＫ０４７７３０ ＫＰ２５９４８１ ＫＰ２５９４６９ ＭＷ４１０８２０ ＡＹ１６１６２３ ＭＨ５８１３１４

ＯＫ０４７７２９ —

ＯＫ０４７７３０ ０．００１ ６５ —

ＫＰ２５９４８１ ０．００１ ６４ ０．０００ ００ —

ＫＰ２５９４６９ ０．１７４ ８９ ０．１７３ １４ ０．１７４ ８９ —

ＭＷ４１０８２０ ０．１５０ ４１ ０．１５０ ６９ ０．１５２ ４２ ０．１４４ ４２ —

ＡＹ１６１６２３ ０．１６０ ５１ ０．１６０ ８１ ０．１６２ ５５ ０．１６４ ５９ ０．１４２ ４３ —

ＭＨ５８１３１４ ０．２５５ ８１ ０．２５６ ３１ ０．２５８ １２ ０．３１０ ９０ ０．２４４ ３５ ０．２６２ ７７ —

　 　 注：ＫＰ２５９４８１ 为 Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ ｄｅｆｌｅｘａ，ＫＰ２５９４６９ 为 Ｄｅｎｔｉｏｖｕｌａ ｄｏｒｓｕｏｓａ，ＭＷ４１０８２０ 为 Ｐｒｉｍｏｖｕｌａ ｆｏｒｍｏｓａ，ＡＹ１６１６２３ 为 Ｃｒｅｎａｖｏｌｖａ ｔｏｋｕｏｉ，
ＭＨ５８１３１４ 为 Ｃｙｐｒａｅａ ｇｒａｃｉｌｉ。
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２．３．２　 １６Ｓ 系统发育树　 两个样品的 １６Ｓ 序列剪切

后长度为 ５２７ ｂｐ，已上传至 ＮＣＢＩ 数据库（登录号为

ＯＫ９９９９７３、ＯＫ９９９９７４）。 以 ＮＣＢＩ 上下载的芝麻宝

螺（Ｎｏｔａｄｕｓｔａ ｐｕｎｃｔａｔａ）的 １６Ｓ 序列作为外群，结合

其余 ５ 条梭螺科序列，构建最大似然系统发育树，

ＢＩＣ 分值最低的模型为 Ｔａｍｕｒａ ３⁃Ｐａｒａｍｅｔｅｒ＋Ｉ［３７］ 参
数模型（图 ４）。 结果显示在海南陵水采集的两个标

本的 １６Ｓ 序列与在东南亚采集的折唇舟梭螺［１５］ 序

列高度一致，支持该标本属于折唇舟梭螺。

图 ４　 基于 Ｔａｍｕｒａ ３⁃Ｐａｒａｍｅｔｅｒ＋Ｉ 模型的 １６Ｓ 系统发育树

Ｆｉｇ． ４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ １６Ｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｂａｓｅ ｏｎ Ｔａｍｕｒａ ３⁃Ｐａｒａｍｅｔｅｒ＋Ｉ

３　 结论

本研究鉴定出我国梭螺科一个新记录属及一个

新记录种，即舟梭螺属（Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ）折唇舟梭螺

（Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ ｄｅｆｌｅｘａ）。 该发现进一步拓展了该物

种的分布范围，丰富了我国的梭螺科物种多样性。
致谢：感谢刘昕明老师和高张斌提供的宝贵样

品；感谢韩宜达对本研究的建议。
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［１７］ 　 ＭＥＹＥＲ Ｃ Ｐ， ＧＥＬＬＥＲ Ｊ Ｂ， ＰＡＵＬＡＹ Ｇ． Ｆｉｎｅ ｓｃａｌｅ ｅｎｄｅｍｉｓｍ ｏｎ ｃｏｒａｌ ｒｅｅｆｓ： ａｒｃｈｉｐｅｌａｇｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｕｒｂｉｎｉｄ ｇａｓｔｒｏｐｏｄｓ［Ｊ］ ． Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，

２００５， ５９（１）： １１３⁃１２５．
［１８］ 　 ＰＡＬＵＭＢＩ Ｓ Ｒ． Ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄｓ ＩＩ： ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ［Ｍ］ ／ ／ ＨＩＬＬＩＳ Ｄ， ＭＯＲＩＴＺ Ｃ， ＭＡＢＬＥ Ｂ Ｋ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ． Ｓｕｎｄｅｒｌａｎｄ：

Ｓｉｎａｕｅｒ Ａｓｓｏｃｉａｔｅｓ， １９９６： ２０５⁃２４７．
［１９］ 　 ＢＵＲＬＡＮＤ Ｔ Ｇ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｍｅｔｈｏｄｓ ａｎｄ ｐｒｏｔｏｃｏｌｓ［Ｍ］． Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ： Ｓｐｒｉｎｇｅｒ， ２０００： ７１⁃９１．
［２０］ 　 ＴＡＭＵＲＡ Ｋ， ＰＥＴＥＲＳＯＮ Ｄ， ＰＥＴＥＲＳＯＮ Ｎ， ｅｔ ａｌ． ＭＥＧＡ５： ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｕｓｉｎｇ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ， ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ

ｄｉｓｔａｎｃｅ， ａｎｄ ｍａｘｉｍｕｍ ｐａｒｓｉｍｏｎｙ ｍｅｔｈｏｄｓ［Ｊ］ ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， ２０１１， ２８（１０）： ２ ７３１⁃２ ７３９．
［２１］ 　 ＮＥＩ Ｍ， ＫＵＭＡＲ Ｓ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓ［Ｍ］． Ｏｘｆｏｒｄ： Ｏｘｆｏｒｄ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｐｒｅｓｓ， ２０００．
［２２］ 　 ＪＵＫＥＳ Ｔ Ｈ， ＣＡＮＴＯＲ Ｃ Ｒ． Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ［Ｍ］ ／ ／ ＭＯＮＲＯ Ｈ Ｎ， ＡＬＬＩＳＯＮ Ｊ Ｂ． Ｍａｍｍａｌｉａｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ． Ａｍｓｔｅｒｄａｍ：

Ｅｌｓｅｖｉｅｒ， １９６９．
［２３］ 　 ＦＥＬＳＥＮＳＴＥＩＮ Ｊ． Ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｌｉｍｉｔｓ ｏｎ ｐｈｙｌｏｇｅｎｉｅｓ： ａｎ ａｐｐｒｏａｃｈ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ［Ｊ］ ． Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， １９８５， ３９（４）： ７８３⁃７９１．
［２４］ 　 ＬＯＲＥＮＺ Ｆ， ＦＥＨＳＥ Ｄ． Ｔｈｒｅｅ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｏｖｕｌｉｄａｅ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｒｅｄ Ｓｅａ （Ｍｏｌｌｕｓｃａ： Ｇａｓｔｒｏｐｏｄａ）［Ｊ］ ． Ｃｏｎｃｈｙｌｉａ， ２０１２， ４１： １０⁃２４．
［２５］ 　 ＳＯＷＥＲＢＹ ＩＩ Ｇ Ｂ． Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｍｅ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｏｖｕｌｕｍ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｍｒ． Ｃｕｍｍｉｎｇ［Ｊ］ ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｚｏｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｏｃｉｅｔｙ ｏｆ Ｌｏｎ⁃

ｄｏｎ， １８４８， １６： １３５⁃１３８．
［２６］ 　 ＪＡＲＤＩＮＥ Ｗ． Ａｎｎａｌｓ ＆ ｍａｇａｚｉｎｅ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ ｈｉｓｔｏｒｙ［Ｍ］． Ｌｏｎｄｏｎ： Ｔａｙｌｏｒ ＆ Ｆｒａｎｃｉｓ， Ｌｉｍｉｔｅｄ， １８４９．
［２７］ 　 ＲＥＥＶＥ Ｌ， ＢＲＯＯＫＳ Ｖ， ＲＥＥＶＥ Ｆ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｎｃｈｏｌｏｇｉａ ｉｃｏｎｉｃａ， ｏｒ， ｉｌｌｕｓｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｈｅｌｌｓ ｏｆ ｍｏｌｌｕｓｃｏｕｓ ａｎｉｍａｌｓ［Ｍ］． Ｌｏｎｄｏｎ： Ｒｅｅｖｅ， Ｂｒｏｔｈｅｒｓ， １８４３．
［２８］ 　 ＢＵＲＥＡＵ Ｃ Ｓ Ｍ， ＣＯＯＰＥＲ Ｊ Ｇ． Ｃａｔａｌｏｇｕｅ ｏｆ Ｗｅｓｔ Ｎｏｒｔｈ Ａｍｅｒｉｃａｎ ａｎｄ ｍａｎｙ ｆｏｒｅｉｇｎ ｓｈｅｌｌｓ， ｗｉｔｈ ｔｈｅｉｒ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｒａｎｇｅｓ［Ｍ］． Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａ： Ｓｕ⁃

ｐｅｒｉｎｔｅｎｄｅｎｔ Ｓｔａｔｅ Ｐｒｉｎｔｉｎｇ， １８９４．
［２９］ 　 ＣＡＴＥ Ｃ． Ａ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ｒｅｖｉｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｃｅｎｔ ｃｙｐｒａｅｉｄ ｆａｍｉｌｙ Ｏｖｕｌｉｄａｅ［Ｊ］ ． Ｖｅｌｉｇｅｒ⁃Ｂｅｒｋｅｌｅｙ， １９７３， １５： ｉｖ， １１６．
［３０］ 　 ＧＯＳＬＩＮＥＲ Ｔ， ＢＥＨＲＥＮＳ Ｄ Ｗ， ＷＩＬＬＩＡＭＳ Ｇ Ｃ． Ｃｏｒａｌ ｒｅｅｆ ａｎｉｍａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｉｎｄｏ⁃Ｐａｃｉｆｉｃ： ａｎｉｍａｌ ｌｉｆｅ ｆｒｏｍ Ａｆｒｉｃａ ｔｏ Ｈａｗａｉｉ ｅｘｃｌｕｓｉｖｅ ｏｆ ｔｈｅ ｖｅｒｔｅ⁃

ｂｒａｔｅｓ［Ｍ］． Ｂｅｒｋｅｌｅｙ： Ｓｅａ Ｃｈａｌｌｅｎｇｅｒｓ， １９９６．
［３１］ 　 ＬＩＬＴＶＥＤ Ｗ Ｒ． Ｃｏｗｒｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ ｏｆ ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ａｆｒｉｃａ： ａ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ａｆｒｉｃａｎ ｃｙｐｒａｅａｃｅａｎ ａｎｄ ｖｅｌｕｔｉｎａｃｅａｎ ｇａｓｔｒｏｐｏｄ ｆａｕｎａ［Ｍ］．

Ｏｘｏｎ： Ｇｏｒｄｏｎ Ｖｅｒｈｏｅｆ， Ｓｅａｃｏｍｂｅｒ Ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ， ２０００．
［３２］ 　 ＣＯＬＥＭＡＮ Ｎ． ２００２ ｓｅａ ｓｈｅｌｌｓ： ｃａｔａｌｏｇｕｅ ｏｆ Ｉｎｄｏ⁃Ｐａｃｉｆｉｃ Ｍｏｌｌｕｓｃａ［Ｍ］． Ｌｏｇａｎ： Ｎｅｖｉｌｌｅ Ｃｏｌｅｍａｎｓ Ｕｎｄｅｒｗａｔｅｒ Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ Ｐｔｙ Ｌｉｍｉｔｅｄ， ２００３．
［３３］ 　 ＷｏＲＭＳ． ＷｏＲＭＳ ｔａｘｏｎ ｄｅｔａｉｌｓ： Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ ｄｅｆｌｅｘａ （Ｇ． Ｂ． Ｓｏｗｅｒｂｙ ＩＩ， １８４８） ［ＤＢ ／ ＯＬ］． ［２０２１⁃１０⁃０５］ ． ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｍａｒｉｎｅｓｐｅｃｉｅｓ． ｏｒｇ ／

ａｐｈｉａ．ｐｈｐ？ ｐ＝ ｔａｘｄｅｔａｉｌｓ＆ｉｄ＝ ４３１０２０．
［３４］ 　 ＣＡＲＰＥＮＴＥＲ Ｐ Ｐ． Ｃａｔａｌｏｇｕｅ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｍａｚａｔｌａｎ ｓｈｅｌｌｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｂｒｉｔｉｓｈ ｍｕｓｅｕｍ［Ｍ］． Ｌｏｎｄｏｎ： Ｐｒｉｎｔｅｄ ｂｙ ｏｒｄｅｒ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｒｕｓｔｅｅｓ， １８５７．
［３５］ 　 ＴＲＹＯＮ Ｇ Ｗ， ＰＩＬＳＢＲＹ Ｈ Ａ， ＳＨＡＲＰ Ｂ． Ｍａｎｕａｌ ｏｆ ｃｏｎｃｈｏｌｏｇｙ， ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ａｎｄ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ： ｗｉｔｈ ｉｌｌｕｓｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ［Ｍ］． Ｐｈｉｌａｄｅｌｐｈｉａ：

Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， １８７９．
［３６］ 　 ＨＡＲＤＹ． Ｈａｒｄｙｓ ｉｎｔｅｒｎｅｔ ｇｕｉｄｅ ｔｏ ｍａｒｉｎｅ Ｇａｓｔｒｏｐｏｄｓ ［ ＤＢ ／ ＯＬ］． ［ ２０２１⁃１０⁃０５］ ． ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｃｏｎｃｈｏｌｏｇｙ． ｂｅ ／ ？ ｔ ＝ ２６３＆ｆａｍｉｌｙ ＝ ＯＶＵＬＩＤＡＥ％

２０ＳＩＭＮＩＩＮ ＡＥ＆ｆｕｌｌｓｐｅｃｉｅｓ＝Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ％２０ｄｅｆｌｅｘａ＆ｓｈｅｌｌＩＤ＝ ４７２２．
［３７］ 　 ＴＡＭＵＲＡ Ｋ． Ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ ｗｈｅｎ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｓｔｒｏｎｇ ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ⁃ｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎ ａｎｄ Ｇ＋Ｃ⁃ｃｏｎｔｅｎｔ ｂｉａｓｅｓ［Ｊ］ ． Ｍｏｌｅ⁃

ｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， １９９２， ９（４）： ６７８⁃６８７．
［３８］ 　 ＳＡＩＴＯＵ Ｎ， ＮＥＩ Ｍ． Ｔｈｅ ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ： ａ ｎｅｗ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ［ Ｊ］ ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，

１９８７， ４（４）： ４０６⁃４２５．
［３９］ 　 ＫＩＭＵＲＡ Ｍ． Ａ ｓｉｍｐｌｅ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｅｓｔｉｍａｔｉｎｇ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｂａｓｅ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ ｔｈｒｏｕｇｈ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒ⁃

ｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， １９８０， １６（２）： １１１⁃１２０．

Ａ ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ａ ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄ ｇｅｎｕｓ ｏｆ
Ｏｖｕｌｉｄａｅ （Ｇａｓｔｒｏｐｏｄａ） ｉｎ Ｃｈｉｎａ

ＷＵ Ｑｉｏｎｇ１， ＸＩＮＧ Ｂｉｎｇｐｅｎｇ１，２， ＦＡＮ Ｓｈｉｈａｏ３， ＣＨＥＮ Ｘｉａｏｙｉｎ１， ＳＵＮ Ｒｏｕｘｉｎ１，
ＣＨＥＮ Ｇｕａｎｇｃｈｅｎｇ１，２， ＷＡＮＧ Ｃｈｕｎｇｕａｎｇ１∗

（１． Ｔｈｉｒｄ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｏｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙ， ＭＮＲ， Ｘｉａｍｅｎ ３６１００５， Ｃｈｉｎａ；
２． Ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｓｔａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｏａｓｔａｌ Ｗｅｔｌａｎｄ Ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｉｎ Ｂｅｉｂｕ Ｇｕｌｆ， ＭＮＲ， Ｂｅｉｈａｉ ５３６０１５， Ｃｈｉｎａ；

３． Ｃｈｉｎａ Ｆｕｔｕｒｅｓ Ｍａｒｋｅｔ Ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ Ｃｅｎｔｅｒ， Ｂｅｉｊｉｎｇ １０００８０， Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｔｈｉｓ ｐａｐｅｒ ｄｅｓｃｒｉｂｅｓ ａ ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄ ｇｅｎｕｓ ｏｆ Ｏｖｕｌｉｄａｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｗａｔｅｒｓ ｏｆ Ｌｉｎｇｓｈｕｉ， Ｈａｉｎａｎ， ｔｈｅ



· ６　　　　 · 应 用 海 洋 学 学 报 ４２ 卷

ｇｅｎｕｓ Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ ａｎｄ ａ ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄ ｓｐｅｃｉｅｓ， Ｎ． ｄｅｆｌｅｘａ． Ｔｈｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｍｅｎ ａｒｅ ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ
ａｎｄ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｍｅｎ ｐｈｏｔｏｓ ａｒｅ ａｔｔａｃｈｅｄ． Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｃｔｎｅｓｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｗａｓ ｃｏｎｆｉｒｍｅｄ ｂｙ ｃｏｍｐａ⁃
ｒｉｎｇ ｔｈｅ ＣＯⅠ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ １６Ｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｗｉｔｈ ＮＣＢＩ ｄａｔａｂａｓｅ． Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ
ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｔｈｅ Ｏｖｕｌｉｄａｅ， ｔｈｕｓ ｅｘｔｅｎｄｉｎｇ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｏｖｕｌｉｄａｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｓｅａｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕ⁃
ｔｉｏｎ ｒａｎｇｅ ｏｆ Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ．
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： ｍａｒｉｎｅ ｂｉｏｌｏｇｙ； ｍｏｌｌｕｓｋ； Ｏｖｕｌｉｄａｅ； ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄ ｇｅｎｕｓ； Ｎａｖｉｃｕｌａｖｏｌｖａ
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