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摘要    贻贝隶属于软体动物门 (Mollusca)、双壳纲 (Bivalvia)、翼形亚纲 (Pteriomorphia)、贻贝

目 (Mytilida)、贻贝超科 (Mytiloidea), 大约有 400 种贻贝分布在世界各地, 可适应淡水、潮间带至

深海多种生境。本实验以贻贝科 6 亚科 12 属 28 种中国沿海常见贻贝的 28S rDNA 为目的片段, 构

建系统发育进化树, 运用最大似然法和贝叶斯推演法分析了贻贝科的系统发生, 并追踪贻贝科物种

系统演化历史。结果显示: 贻贝亚科 Mytilinae、偏顶蛤亚科 Modiolinae、石蛏亚科 Lithophaginae均

非单系群。在属阶元, 深海偏顶蛤属 Bathymodiolus、贻贝属 Mytilus和股贻贝属 Perna为单系群。本

研究发现应接受将原隔贻贝属 Septifer分为 Septifer属和 Mytilisepta属的分类提议; 应接受将原石蛏

属 Lithophaga中的膜石蛏亚属 Leiosolenus提升至属的地位的分类提议。此外, 短齿蛤属 Brachidontes

的单系性不被支持, 刻缘短齿蛤 Brachidontes setiger并未与短齿蛤属其他物种在系统发育树上聚拢, 

亲缘关系较远, 为不同属物种, 建议恢复刻缘短齿蛤原属名 Volsella (Dunker, 1857)。 
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贻 贝 科 在 分 类 单 元 上 属 于 软 体 动 物 门

( M o l l u s c a )、双壳纲 ( B i v a l v i a )、翼形亚纲

(Pteriomorphia)、贻贝目(Mytilida), 中国记载在册

的种有 70 余种(王祯瑞 , 1997), 是我国重要的海洋

经济作物。对贻贝科较为系统的分类始于 Newell 

(1969), 他结合现生和化石双壳类特征 , 将贻贝科

Mytil idae 并分为 4 个亚科 ,  分别为 :  贻贝亚科

Mytilinae; 细齿蛤亚科 Crenellinae; 偏顶蛤亚科

Modiolinae; 石蛏亚科 Lithophaginae。后来的分类

学者在此基础上不断增加新的亚科 , Bieler等(2010)

在前人基础上将贻贝科分为 8 个亚科 , 包括贻贝亚  

科 Mytilinae、细齿蛤亚科 Crenellinae、石蛏亚科

Lithophaginae、偏顶蛤亚科 Modiolinae、深海贻贝

亚科 Bathymodiolinae、亚科 Septiferinae、亚科

Dacrydiinae、亚科 Limnoperninae; Morton (2015)将

贻贝科提升到超科水平并重新划分为 4 个科 13 个

亚科。目前 , 国内外分类学者依据形态对贻贝科内

各阶元的划分尚未达成一致结论。我国分类学者王

祯瑞  (1997)主要依据 Newell (1969)的分类观点系

统建立了中国海域贻贝分类系统(见表 1), 此后我

国分类学者多沿用王祯瑞  (1997)的分类系统(徐凤

山等 , 2008; 杨文等 , 2013)。  
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表 1  王祯瑞(1997)采用的分类系统 
Tab.1  Classification system used in Wang (1997) 

科 亚科 属 种数(种) 

Mytilidae Mytilinae Mytilus 2 

  Perna 1 

  Trichomya 1 

  Septifer 6 

  Brachidontes 3 

  Hormomya 2 

 Crenellinae Musculus 8 

  Arvella 1 

  Solamen 1 

  Arcuatula 1 

  Gregariella 2 

  Trichomusculus 2 

 Lithophaginae Lithophaga 16 

 Modiolinae Modiolus 12 

  Idasola 1 

  Amygdalum 3 

  Botula 1 

  Xenostrobus 1 

  Stavelia 1 

  Limnoperna 1 

 

随着分子系统学研究的不断深入, DNA条形码技

术(Hebert et al, 2003)、分子系统发育分析被用于解决

贻贝分类问题, 如 Owada(2007)通过分子数据构建系

统发育关系 ,  发现 L i t h o p h a g i n a e  为并系群 , 

Leiosolenus和 Lithophaga形态相似是由于趋同进化导 

致。Lee 等(2004)通过比较 DNA 序列发现弗罗里达

Brachidontes exustus群体存在 4种隐存种。我国近年

来仍旧沿用依据形态分类构建的贻贝分类系统, 亟需

辅助分子手段重建贻贝科演化关系。28S rDNA是核糖

体编码基因中最长的序列, 包含 12个变异率较高的序

列(D1-D12),其中 D2、D3区不仅变异率高且保守度高, 

故而常作为物种间亲缘关系及系统进化的研究依据

(Dietrich et al, 2001)。本研究将着眼于贻贝科这一重要

海洋经济类群, 利用 28S rDNA 基因序列片段进行系

统发育分析, 探讨中国常见贻贝物种之间的亲缘关系, 

这一工作将对完善我国海洋贝类分类体系有重要意义, 

为中国的海洋生物多样性开发与保护提供重要资料。 

1  材料与方法 

1.1  样本信息采集 

本研究所用样品涉及贻贝科 6 亚科 12 属 28 种, 

其中 10 种为本次研究测序, 18 种来自 GenBank。测

序样品采集于 2011—2018年, 95%酒精固定保存并拍

照记录其壳形(见图 1)。外群的合理选择直接影响系

统发生分析的可靠性 , 本研究选取与贻贝目贻贝科

物种亲缘关系较近的帘蛤目 (Veneroida)的沙筛贝

(Mytilopsis sallei)作 为 系 统 发 育树 的 外 群 , 在

GenBank 检索贻贝科常见物种以及外群沙筛贝共计

31条 28S rDNA基因片段序列, 各物种所属科属和登

录号等信息见表 2。 

 

图 1  本实验测序样本照片 
Fig.1  Photos of sequenced samples in this study 
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表 2  贻贝科物种及外群 28S rDNA 基因序列号 
Tab.2  28S rDNA gene ID for Mytilidae and outgroup species 

目 科 亚科 属 种 GenBank序列号 

Mytilida Mytilidae Crenellinae Arcuatula Arcuatula senhousia AB103122.1 

    Arcuatula senhousia * MN892536 

  Bathymodiolinae Bathymodiolus Bathymodiolus heckerae MG520058.1 

    Gigantidas childressi MG520057.1 

    Gigantidas mauritanicus MG520059.1 

  Lithophaginae Leiosolenus Leiosolenus lima KY081354.1 

    Leiosolenus lischkei AB103123.1 

   Lithophaga Lithophaga nigra AB103127.1 

    Lithophaga teres KY081359.1 

  Modiolinae Botula Botula cinnamomea AB103128.1 

    Botula cinnamomea * MN889038 

   Modiolus Modiolus auriculatus AJ307537.1 

    Modiolus comptus * MN892541 

    Modiolus modiolus EF526455.1 

    Modiolus nipponicus AB103125.1 

    Modiolus rufus KC429423.1 

   Xenostrobus Xenostrobus atratus AB594397.1 

    Xenostrobus atratus * MN889242 

  Mytilinae Mytilus Mytilus edulis KC429424.1 

    Mytilus galloprovincialis *MN892539 

    Mytilus galloprovincialis AB103129.1 

    Mytilus unguiculatus * MN889245 

    Mytilus unguiculatus * MN892543 

   Brachidontes Brachidontes exustus KT757838.1 

    Brachidontes mutabilis KY081353.1 

    Brachidontes mutabilis AB103124.1 

    Brachidontes setiger * MN892542 

    Brachidontes variabilis * MN892540 

    Brachidontes variabilis KY081350.1 

   Perna Perna canaliculus MK419109.1 

    Perna viridis KY081366.1 

    Perna viridis * MN892544 

  Septiferinae Mytilisepta Mytilisepta bifurcata KJ453830.1 

    Mytilisepta virgata AB103126.1 

    Mytilisepta virgata * MN892545 

    Mytilisepta virgata KJ453833.1 

    Mytilisepta virgata KJ453832.1 

   Septifer Septifer bilocularis * MN889243 

    Septifer excisus AB103130.1 

    Septifer excisus KY081368.1 

    Septifer excisus KY081367.1 

Veneroida Dreissenidae Mytilopsis Mytilopsis sallei JX099497.1 

注: *表示本次研究测序的样本 
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1.2  DNA提取及目的基因 PCR扩增 

从贻贝样品中取出闭壳肌处肌肉 20—30μg, 参

照 TIANamp Marine Animals DNA Kit试剂盒(离心柱

型 )操作说明提取 DNA。通过聚合酶链式反应

polymerase chain reac-tion(PCR)获得 28S rDNA基因

片段。实验扩增使用引物序列为: 28SF: 5′-GGGACTA 

CCCCCTGAATTTAAGCAT-3′, 28SR: 5′-CCAGCTA 
TCCTGAGGGAAACTTCG-3′。25μL 的 PCR 反应体

系, 其中引物 0.2μmol/L, 50—70ng DNA模板, 2×PCR 

Taq mix12.5μL, ddH2O加至 25μL。PCR仪循环参数

设置如下: 94°C预变性 5min, 30个扩增循环(94°C变

性 45s, 56°C退火 1min, 72°C延伸 1min), 72°C延伸

10min, 4°C保存。PCR扩增产物送至上海生工有限公

司进行测序。使用 BLAST(http://blast.ncbi.nlm.nih. 

gov/Blast.cgi.)对所得序列进行同源性检索 , 以检验

物种鉴别的正确性, 为系统发育分析做准备。 

1.3  系统发育分析与遗传距离  

本次研究获得的 28S rDNA 片段使用 Clustal 

W(Thompson et al, 1994)进行多序列比对, 并进行人

工校对, 删除结果中的空位及其他对比模糊区域, 调

整部分空位位置。使用 MEGA X(Kumar et al, 2018)

分析序列的碱基组成, 计算物种两两之间的 Kimura 

2-parameter遗传距离。 

本研究选用最大似然法(Maximum Likelihood, ML)

和贝叶斯推论法(Bayesian inference, BI)进行系统发生

分析。系统发育树的构建使用 PhyloSuite v1.1.16 

(Zhang et al, 2020)软件, 操作步骤如下: 选择 MAFFT 

(Katoh et al, 2013)自动模式进行序列常规对比; 应用

ModelFinder (Kalyaanamoorthy et al, 2017)对 28S 

rDNA 部分序列筛选模型, 得到基于贝叶斯信息准则

(Bayesian Information Criterion, BIC)选择核苷酸最佳

替换模型, 并估计相关参数; 以沙筛贝为外群, 使用

MrBayes 3.2.6 (Ronquist et al, 2012)构建贝叶斯树时, 

采用 ModelFinder 推荐的最佳替换模型 GTR+F+I+G4, 

同时构建 4 条马尔代夫链, 以随机数为起始树, 共运

行 1000万代, 每 10000代抽样一次, 初始 25%的采样

数据作为老化数据丢弃, 根据剩余样本构建一致树; 

ML树的构建使用软件 IQ-TREE (Nguyen et al, 2015)

自动选择模式, 对 5000 个超快样本进行引导, 并使用

SH-aLRT branch test (Guindon et al, 2010), 经 1000次

自展法(bootstrap)确定拓扑结构的置信度。最终得到的

系统发育树使用软件 Figtree v 1.4.3(http://tree.bio.ed.ac. 

uk/software/figtree/)查看和编辑。 

2  结果与分析 

2.1  序列组成及遗传距离分析结果 

本研究共获得贻贝科 40 个个体的 28S rDNA 序

列, 与作为外群的沙筛贝共同进行序列比对后, 去除

引物段碱基并删除缺失位点后, 对 773bp共有序列进

行分析显示, 保守位点 447个, 约占 57.83%; 变异位

点 326个, 简约信息位点 233个, 自裔位点 93个。T、

C、A、G碱基平均含量为 20.02%、27.24%、20.39%、

32.35%。其中 , A+T 含量(40.41%)小于 G+C 含量

(59.59%), 表现出一定的碱基组成偏倚。 

通过计算物种 28S rDNA基因片段序列两两之间

遗传距离, 获得种内、属内、属间物种遗传距离分布

箱线图(图 2)。研究发现: 本研究贻贝科种内遗传距

离的平均值为 0.01; 同属物种间的平均遗传距离值为

0.034, 其中 80%小于 0.08, 但刻缘短齿蛤与短齿蛤属

其他物种的遗传距离均大于 0.1, 显著大于属内种间

平均遗传距离 0.034; 不同属物种间的遗传距离平均

值为 0.115, 91%在 0.08—0.20之间; 以上数据说明遗

传距离随着分类阶元的不断提高而增大。由图可知, 

一般情况下, 同属物种的遗传距离差异较小, 只有短

齿蛤属的属内种间遗传距离波动范围较大; 此外, 原

隔贻贝属 (王祯瑞 , 1997)在国际上已经划分为

Mytilisepta属和 Septifer属, 原石蛏属(王祯瑞, 1997)

已经划分为 Lithophaga 属和 Leiosolenus 属, 本研究

中, Mytilisepta属和 Septifer属之间的平均遗传距离显

著大于 0.1, 明显位于属间物种平均遗传距离范围中, 

本研究结果支持国际最新划分标准。总体来看 , 贻

贝种间、属间 28S rDNA 基因遗传距离差异显著 , 

DNA间隙明显, 因此, 28S rDNA基因可用于贻贝系

统分类。 

2.2  系统发育分析结果 

基于 28S rDNA 重建贝叶斯树和最大似然树(见

图 3)。从拓扑结构上来看, 贝叶斯树与最大似然树的

结构保持一致, 部分分支的结构与支持率有所差异。

两种方法获得的系统发育树均发现贻贝科为单系发

生。本研究涉及了贻贝科的 6个亚科, 其中深海贻贝

亚科 Bathymodiolinae和隔贻贝亚科 Septiferinae分别

为单系群 ;  贻贝亚科 M y t i l i n a e、偏顶蛤亚科

Modiolinae、石蛏亚科 Lithophaginae的单系性不被支

持; 由于细齿蛤亚科 Crenellinae 仅有一个物种参与

建树, 其单系性无法验证。贻贝亚科为多系群, 本亚

科中的贻贝属 Mytilus、股贻贝属 Perna、短齿蛤属 
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图 2  基于贻贝科 6亚科 28S rDNA基因片段序列构建的两两物种间遗传距离箱线图 
Fig. 2  Boxplot of genetic distance between each two species for 28S rDNA gene fragments of 6 subfamilies of Mytilidae  

注: ‘*’为极值; ‘o’为离群值; ‘-’为平均值; 横轴字母表示属名; 其中 Brachidontes setiger-Brachidontes为刻缘短齿蛤与短齿蛤属其他物种

间的遗传距离; Brachidontes setiger-Mytilus表示刻缘短齿蛤与贻贝属其他物种之间的遗传距离; Lithophaga-Leiosolenus、

Mytilisepta-Septifer、Botula-Lithophaga、Bathymodiolus-Xenostrobus、Perna-Arcuatula均表示两两属间的遗传距离 

 
Brachidontes 未聚集在一起。石蛏亚科的膜石蛏属

Leiosolenus 的短石蛏 Leiosolenus lischkei 和锉石蛏

Leiosolenus lima单独聚集在一个分支(PP=1, BP=100), 

并未与石蛏属 Lithophaga 的光石蛏 Lithophaga teres

和 Lithophaga nigra聚集在同一枝系。其中石蛏属与

偏顶蛤亚科的短壳肠蛤 Botula cinnamomea 聚集在同

一分支, 但贝叶斯后验概率不高; 膜石蛏属则与深海

偏顶蛤亚科物种以及偏顶蛤亚科的 Xenostrobus 属物

种聚集在一起。偏顶蛤亚科Modiolinae中 Xenostrobus

属、Botula属和偏顶蛤属也未聚为一支, 为多系群。 

从属单系性来看, 本次研究中, 有 8 个属在系统

发育树中表现为单系群并获得较高支持率 , 即 : 

Bathymodiolus属(PP=1, BP=100)、膜石蛏属 Leiosolenus 

(PP=1, BP=100)、Modiolus属(PP=1, BP=100)、石蛏属

Lithophaga(PP=1, BP=99)、Perna 属(PP=1, BP=97)、

Mytilus属(PP=1, BP=83)、Mytilisepta属(PP=1, BP=92)

和 Septifer 属(PP=1, BP=100); 短齿蛤属 Brachidontes

的单系性不被支持, 其中，刻缘短齿蛤 Brachidontes 

setiger 并未与短齿蛤属其他物种聚集在一处, 而是与

贻贝属的物种聚集在同一分支且节点支持率较高

(PP=1, BP=99); 另外 Xenostrobus 属、Botula 属和

Arcuatula属在本次研究中只有一个物种参与构建系统

发育树, 目前无法判断其单系性。 

3  讨论 

3.1  不同建树方法的比较 

ML 法和 BI 法构建的系统发育树基本结构相同; 

ML 树与 BI 树之间的差异主要表现在: 隔贻贝属与

Mytilisepta 属是否为姊妹群, 共同构成隔贻贝亚科; 

Lithophaga 属和 Botula属是否为姊妹群; Xenostrobus

属与深海偏顶蛤属是否为姊妹群; 此外, 最大似然树

的部分节点置信度优于贝叶斯树的节点后验概率 , 

但贝叶斯树的拓扑结构明显优于最大似然树 ; 对于

属阶元分支的节点支持率, 两种树基本保持一致。总

的来说 , 支持率较低或不一致的节点出现在大枝系

节点, 多为属间或亚科之间关系的节点, 同样的问题 
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图 3  贻贝科 28物种基于 28S rDNA序列构建的贝叶斯树(BI树)和最大似然树(ML树) 
Fig.3  Bayesian tree (BI tree) and maximum likelihood tree (ML tree) for 28 species of Mytilidae based on 28S rDNA gene  

注: 枝上数字代表ML树的自展值 bootstraps(BP)和贝叶斯树的后验概率(PP), 颜色相同的分支表示同一属; “*”表示本次实验测序物种, “-”表

示节点支持率小于 50%; 进化树右侧为各属对应亚科名 

 
也出现在线粒体基因构建的进化树 (刘君等 , 2011; 

Liu et al, 2018), 这种现象可能是由于贻贝早期辐射

进化造成的。通过增加物种数目和多基因联合分析, 

提供物种之间完整的演化信息 , 会改善深部节点的

支持率 (Liu et al, 2018)。 

3.2  我国贻贝系统分类存在的问题 

从系统发育分析结果来看 , 贻贝在亚科阶元的

分类存在诸多问题 , 需要获得充足的物种样本以进

行亚科阶元的研究。 

在我国目前的贻贝分类系统中 , 条纹隔贻贝属

名依然采用属名 Septifer。但在国际上 Trovant 等 

(2015)和 Gerdol等 (2017) 已经根据分子数据将条纹

隔贻贝和 Septifer bifurcata划入 Mytilisepta属, 并更

名为Mytilisepta virgate Wiegmann, 1837和Mytilisepta 
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bifurcata Conrad, 1837, 这一划分方法与本研究所得

结论一致: 通过系统发育进化树我们发现 Mytilisepta

属和 Septifer属均为单系群, 且分支节点支持率较高; 

此外, 通过贻贝科物种两两之间的遗传距离图可知, 

Mytilisepta 属物种与 Septifer 属隆起隔贻贝和隔贻贝

之间的平均遗传距离为 0.114, 大于属内种间平均遗

传距离。本研究所得系统发育关系与属内种间遗传距

离均支持 Mytilisepta属的有效性。此外, 从系统发育

树我们发现 Mytilisepta属与隔贻贝属 Septifer的物种

聚集在同一分支且表现为姊妹群, 亲缘关系较近, 目

前隔贻贝亚科 Septiferinae的有效性得到支持。 

其次 , 在我国目前的分类系统中 , 膜石蛏属

Leiosolenus 为石蛏属 Lithophaga 的亚属。但国际上

Owada(2007)根据分子系统发育结果将 Leiosolenus提

升 到 属 的 地 位 , 并 将 两 属 归 为 同 一 亚 科

Lithophaginae(Carter et al, 2011; Morton, 2015)。本研

究中 , 根据遗传距离 (图 2)可知 , Lithophaga 属和

Leiosolenus属之间的平均遗传距离为 0.07, 小于属间

平均遗传距离(0.115), 亲缘关系较近; 由系统发育进

化树可知, Leiosolenus属与 Lithophaga属分别为单系

群但两属物种并未聚为一支 , 石蛏亚科的单系性未

获得系统发育关系的支持, 这与 Owada(2007)研究结

果一致。此外, 石蛏属 Lithophaga与肠蛤属在系统发

育树上聚集在同一分支 , 遗传距离图显示石蛏属与

肠蛤属之间的平均遗传距离为 0.094, 小于属间平均

遗传距离; 而膜石蛏属 Leiosolenus 则与偏顶蛤亚科

物种亲缘关系较近, 但支持率均不高, 因此石蛏亚科

的有效性需要获得更全面的物种以进一步验证。 

在本次研究中 , 刻缘短齿蛤并未与短齿蛤属其

他物种聚集在一起 , 而是与贻贝属的物种聚集在同

一分支, 支持率较高; 通过遗传距离图可知, 刻缘短

齿蛤与短齿蛤属其他物种之间的平均遗传距离远远

大于属内种间平均遗传距离 , 而它与贻贝属物种之

间的平均遗传距离为 0.087, 同样大于属内平均遗传

距离 (0.034), 故也不应归为贻贝属。刻缘短齿蛤

Brachidontes setiger Dunker, 1857 最初被命名为

Volsella setigera Dunker, 1857, 因此我们建议恢复刻

缘短齿蛤属名 Volsella Dunker, 1857。 

4  结论 

本次研究涉及贻贝科 6亚科 12属 28种, 获得的

系统发育关系在亚科阶元的节点支持率较低 , 提示

我们需要进一步获得更多样品进行系统发育关系构

建。本次研究中只有深海贻贝亚科 Bathymodiolinae

和隔贻贝亚科 Septiferinae 为单系群 , 贻贝亚科

Mytilinae 和偏顶蛤亚科 Modiolinae, 以及石蛏亚科

Lithophaginae的单系性不被支持。在属阶元, 深海偏

顶蛤属 Bathymodiolus 、贻贝属 Mytilus 和股贻贝属

Perna为单系群。隔贻贝属(王祯瑞, 1997)的条纹隔贻

贝Mytilisepta virgata和Mytilisepta bifurcata与隔贻贝

属其余物种遗传距离较大, 建议接受将Mytilisepta属

从原隔贻贝属 Septifer划分出来。原石蛏属 Lithophaga

中的膜石蛏亚属 Leiosolenus 在系统发育树中并未与

石蛏属其余物种聚集 , 建议将膜石蛏亚属提升至属

的地位。此外, 系统发育关系和遗传距离结果表明, 

刻缘短齿蛤 Brachidontes setiger与短齿蛤属其他物种

亲缘关系较远 , 因此建议恢复刻缘短齿蛤属名

Volsella Dunker, 1857。对于我国常见贻贝的初步分析

显示, 我国贻贝的种类组成需要进一步明确, 分类系

统亟需重新修订 , 以便为贻贝物种资源的开发利用

与保护提供支持。 
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PHYLOGENETIC ANALYSIS BASED ON PARTIAL 28S RDNA SEQUENCE OF  
FAMILY MYTILIDAE IN CHINA 

GUO Jia1, 3,  XIE Hui-Ying3,  ZHANG Zhen1, 4,  HU Li-Sha1, 2, 4,  LIU Yu-Meng1, 2, 4,  MA Pei-Zhen1, 4,   
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(1. Institute of Oceanology, Chinese Academy of Sciences, Qingdao 266071, China; 2. University of Chinese Academy of Science, Beijing 
100049, China; 3. Ocean University of China, Qingdao, 266100; 4. Center for Ocean Mega-Science, Chinese Academy of Sciences, 

Qingdao 266071, China) 

Abstract    There are about 400 species of marine mussel (Mollusca: Bivalvia: Pteriomorphia: Mytilida: Mytiloidea: 

Mytilidae) living all over the world, and they adapt to the highly variable habitats in both intertidal zone and deep sea. In 

this study, 28S rDNA gene of species in this family along Chinese coasts were collected and phylogenetic trees were 

reconstructed by maximum likelihood and Bayesian inference methods. The results showed that subfamilies Mytilinae, 

Modiolinae, and Lithophaginae were not monophyletic groups. At genus level, Bathymodiolus, Mytilus, and Perna are 

monophyletic groups. The result supports the new classification scheme for genus Septife that should be divided into 

Septifer and Mytilisepta and the elevation of subgenus Leiosolenus (belonging to genus Lithophaga) to genus level. 

However, the monophyly of genus Brachidontes is not supported. The Brachidontes setiger has larger genetic distance 

from other species in the genus and they did not form a single clade in phylogenetic trees. Therefore, it is suggested 

Brachidontes setiger belongs to a different genus and we should still use its original genus name, Volsella (Dunker, 1857). 

Key words    Mytilidae;  28S rRNA;  molecular phylogeny 

 


