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摘要: 选用 35个多态性微卫星标记, 对三疣梭子蟹人工选育快速生长自交家系 F2代(以 2008
年莱州湾群体雄蟹为父本和海洲湾群体雌蟹为母本交配产生 F1 代, 随机选取 F1 代后代进行

交配产生 F2 代自交家系)的 110 个个体进行遗传多样性研究。结果表明: 35 个位点共检测出

87 个等位基因, 各位点等位基因数为 2~4 个不等, 平均有效等位基因数为 2.2 个, 观测杂合

度平均值为 0.646 5, 期望杂合度平均值 0.513 0, 多态信息含量平均值 0.449 1。经卡方检验, 
多数位点显著(P<0.05)或极显著(P<0.01)偏离 Hardy-Weinberg 平衡。采用 SAS 9.1 中的一般

线性模型(general linear model, GLM)对微卫星标记与生长相关性状(全甲宽、甲宽、甲长、

体高、体质量、第Ⅱ侧齿间距、第Ⅰ步足长节长、大螯长节长)进行连锁分析。结果表明, Pot08
位点与体质量、全甲宽、甲长、体高、第Ⅱ侧齿间距显著相关(P<0.05), Pot42 位点与体质量、

甲长、大螯长节长、第Ⅰ步足长节长显著相关(P<0.05), Pot53 位点与全甲宽、甲宽、大螯长

节长显著相关(P<0.05), 与第Ⅱ侧齿间距极显著相关(P<0.01), Pot57 位点与第Ⅰ步足长节长

显著相关(P<0.05), PTR8a 位点与第Ⅰ步足长节长、体高、甲长显著相关(P<0.05), 与体质量、

第Ⅱ侧齿间距、全甲宽、甲宽极显著相关(P<0.01), PTR30 位点与体质量和甲长显著相关

(P<0.05), PTR131 位点与体质量、全甲宽、甲宽显著相关(P<0.05)。其中, 位点 PTR8a 可作

为以体质量为选育目标的首选标记。 
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三疣梭子蟹 (Portunus trituberculatus)是一种

重要的海洋经济动物, 主要分布于黄海、渤海、东

海、南海、日本海等海域, 是我国重要的海水养殖

对象[1-2], 和其它养殖蟹类相比较, 三疣梭子蟹生

长快、个体大、肉味鲜美, 含有丰富的营养物质。

2009 年人工养殖产量达到 9.58 万 t[3]。但是, 近年

来由于种质退化造成的养殖苗种品质下降、病害多

发、养殖生态失衡等现象日益严重。中国水产科学

研究院黄海水产研究所自 2005 年起, 用传统选育

和生物技术相结合的方法, 经过多代选育, 获得三

疣梭子蟹快速生长新品系, 新品系生长速度较野

生对照组提高13.89%。由于新品系不同家系或者家

系不同个体的一些生长相关性状如全甲宽、体质量

等差别较大。因此, 为了获得优良生长性状稳定遗

传的新品种, 该品系需要进一步选育和遗传评价。 
遗传改良的快速方法是找到控制生长性状的

主效基因或遗传标记 ,  进而通过分子标记辅助

选择(marker-assisted selection, MAS)缩短世代间

隔, 提高新品种选择的效率和准确性。进行分子

标记辅助选择 ,  首先要实现标记和性状的连锁
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分析或数量性状位点（quantitative trait loci, 
QTL）定位。微卫星是近年来发展迅速的分子标

记 ,  在水产动物的研究中应用广泛 [ 4 - 5 ] ,  鱼 
类育种中借助微卫星进行性状连锁分析或 QTL
定位已有报道[6-9]。已有微卫星标记应用于三疣梭

子蟹遗传多样性分析[10]、家系鉴定[11]、遗传连锁图

谱的构建[12]等方面, 但未实现 QTL 定位和连锁分

析。本研究选择 35 个微卫星标记, 探讨这些标记与

三疣梭子蟹生长相关性状(全甲宽、甲宽、甲长、体

高、体质量、第Ⅱ侧齿间距、第Ⅰ步足长节长、大

螯长节长)之间的相关性,为 QTL 定位和 MAS 提供

数据支持。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

2007 年从三疣梭子蟹海洲湾野生群体中挑选

个体大, 发育良好的 30 只未交尾雌蟹, 10 只未交

尾雄蟹, 进行雌雄比 3︰1 交配。2008 年 4 月培育

出 F1 代家系。2009 年 8 月从 F1 代家系中挑选符合

上述条件的雌、雄蟹。按照雌雄比 3︰1 的方式进

行家系内交配, 越冬后于 2010 年 4 月培育出 F2 带

家系, 家系父母本保存。同年 7 月上旬, 当 F2 代幼

蟹长至 100 日龄时[平均体质量(100±0.5) g], 采用

地笼捕获法, 随机取一个家系的 110 个个体, 生长

性状测量完毕后编号, 取新鲜大螯部肌肉, 样品收

集后保存于−80 ℃超低温冰箱中。 
1.2  实验方法 

生长性状的测量和个体获得    参照刘磊等
[11]的方法，三疣梭子蟹 100 日龄。用游标卡尺(精确

到 0.1 mm)测量全甲宽、甲宽、甲长和体高, 用天

平(精确到 1 g)测量体质量。 
基因组 DNA 的提取    微卫星 DNA 的提取

参照刘萍等[13]的方法, 用 1%琼脂糖凝胶电泳鉴定, 
GENEQUANTpro (Pharmacia Biotech Ltd) 
RNA/DNA 定量。 

PCR 反应条件    微卫星引物序列见表 1。  
25 μL 总反应体积, 包括 100 ng 三疣梭子蟹基因组

DNA模板(50  ng/μL), 10 mmol/L10×buffer(Mg2+ free), 

2.0 mmol/L MgCl2 (25 mmol/L), 0.2 mmol/L dNTP  
(10 mmol/L each), 引物各 0.8 μmol/L, 1.0 U Taq 
DNA 酶 (5 U/μL)。反应条件为 94 ℃预变性 5 min ; 

然后 94 ℃变性 40 s , 退火 1 min, 72 ℃延伸 1 min, 

25 个循环; 72 ℃延伸 5 min , 4 ℃保存。 
扩增产物的处理    PCR 产物在 SDS-PAGE

中分离, 银染法显色, 定影。凝胶干燥后扫描仪扫

描记录凝胶图像。条带模糊个体重复进行 PCR 反

应, 保证统计条带清晰和结果准确性。 
统计分析    用 PopGene 3.2 软件进行数据处

理、遗传多样性分析, 计算等位基因数(numbers of 
the alleles, Na), 有效等位基因数(numbers of the 
effective alleles, Ne), Hardy-Weinberg 平衡检验(P
值), 期望杂合度(expected heterozygosity, He)及观

测 杂 合 度 (observed heterozygosity, Ho) 。 参 照

Botstein 等 [14] 的 方 法 计 算 多 态 性 信 息 含 量

(polymorphism information content, PIC):  
1
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式中, Pi、Pj 分别为群体中第 i 和第 j 个等位基因频

率, n 为等位基因数。 
用 SAS 9.1 软件中的一般线性模型(GLM)对三

疣梭子蟹生长相关性状与 35 个微卫星标记相关性

进行分析。 

2  结果 

2.1  PCR 扩增结果和 SDS-PAGE 检测结果 

35 个微卫星位点在 110 个个体中经过 PCR 扩

增和 SDS-PAGE 检测, 均能扩增出清晰的条带, 且
均具多态性。图 1 和图 2 分别显示位点 PTR8a 和 

 

 
 

图 1  PTR8a 在三疣梭子蟹 F2 家系部分个体的

SDS-PAGE 图谱 
Fig. 1  Electrophoresis pattern of PCR product of par-
tial individuals in the F2 family of P. trituberculatus am-

plified with microsatellite marker PTR8a 
M denotes DNA marker DL2000. 

 

 
 

图 2  Pot57 在三疣梭子蟹 F2 家系部分个体的

SDS-PAGE 图谱 
Fig. 2  Electrophoresis pattern of PCR product of par-
tial individuals in the F2 family of P. trituberculatus am-

plified with microsatellite marker Pot57 
M denotes DNA marker DL2000.  
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表 1 三疣梭子蟹微卫星引物信息 
Tab.1  Characteristics of the 35 polymorphic microsatellite loci from P. trituberculatus 

位点 
locus 

引物序列(5′—3′) 
primer sequence 

重复序列  
repeat motif 

片段长度/bp 
size 

退火温度/℃ 
Tm 

GenBank 
 登录号 
GenBank 

accession no.

Pot07 F:ATCGTGACCTGAGAAGAGCA 
R:CCCAAACTGGCTAATCAATG (TCA)8(GCA)5…(TAG)4CAG(TAG)6 185-215 58 GQ463626 

Pot08 
F:CCACACGAAAAATGCAACTG 
R:TCACCGTGCAGAATTGAAAG (GA)12 200-215 60 GQ463627 

Pot09 
F:CTTTCAATTCTGCACGGTGA 
R:ACCTAACCCTGCCCCTATCC (TAGGT)7 190-205 60 GQ463628 

Pot10 
F:GAACGAAAGGCTGGGTAAAT 
R:TTCTTGTACACCTGCCATCA (CA)31 180-225 60 GQ463629 

Pot12 
F:TTGTGTGCGAAATGAGGAAG 
R:CAACAACACCAGCAACAACA (AG)35 175-246 60 GQ463631 

Pot14 
F:AGCGTCTGTCAAAGGAAGGA 
R:CCAACAAGAAGCGAGTCTCC (TG)22 154-167 60 GQ463633 

Pot16 
F:CACCAAAACTGCCATCCTTA 
R:TTAGGTGCGCTATGTCATCC (CAG)5(CAA)2 135-189 59 GQ463635 

Pot17 
F:TTTGCTCTTACCTTCTCACC 
R:ATGCAATCATGTTTTCGTCT (TAG)16…(TAG)14 215-242 55 GQ463636 

Pot18 
F:CGCTGTATCATAGCCCTTGC 
R:GGGCTTTGGAAAAGATGTGA (AC)9AT(AC)22AT(AC)4GG(AC)15 202-243 60 GQ463637 

Pot25 
F:AGGAAAATGAGACGCACAGG 
R:CGAAAACACCAACTTCACAGG (TTA)16 176-238 60 GQ463644 

Pot30 
F:GTCTAGTGATTCGTCCCGTA 
R:CCACCACCACTACTACCAAT (GTA)10 135-206 55 GQ463649 

Pot31 
F:TGCCTTCCCCATCTGATAAC 
R:AGCCATAAAGGAAACCAGCA (GT)3GC(GT)4…(AG)9 187-244 60 GQ463650 

Pot34 
F:AGGAATGGTTGCAAAGATCG 
R:TGCGACTTGACACTCACCTC (GT)10AT(GT)7AT(GT)21 156-239 60 GQ463653 

Pot42 
F:TCATCACACAGGCTCACTCA 
R:CATCTTCCACCTTCCTCCAA (CT)10 164-226 60 GQ463661 

Pot44 
F:ATTCACTTATTCGCACTGCT 
R:GCAAGGGAAAATAGAAGACA (CACT)8CAAC(CACT)4CAGC(CACT)3CATT(CACT)4 178-237 55 GQ463663 

Pot48 
F:CTTCACGTTTCCGTTTTTCG 
R:GGTGGGAGACAATCTTGACC (CT)12 134-173 60 GQ463667 

Pot53 
F:TTGCTGCTGCTGTTACTGCT 
R:CCTCCTCGTAACTTGGGATG (TAC)10…(TAC)18 180-241 60 GQ463672 

Pot54 
F:CGTCGTATGCCTGAAGTGAG 
R:TCCTCTTCCTCCAACCAAGA (GT)30 164-211 60 GQ463673 

Pot56 
F:TCACAGGACATTCATACACC 
R:CAGACAATATTTCTTACCTACCC (GT)38 167-230 54 GQ463675 

Pot57 
F:TCTCATTTTCTCCCCCTCCT 
R:TCCTCCTTTCTGCTGACCAC (CCA)3TTG(CCA)7TCA(CCA)2 153-206 60 GQ463676 

PTR8a 
F:AAGGACAGACCGAGGAT 
R:TTCAGGGCATAAACAAGG (TG)22…(GT)21 202-233 55 GQ466021 

PTR10 
F:TGGTGTTATGCCGCAACT 
R:CAAACGAAGGGTTAATGT (TC)14(TG)35…(GT)30(TG)14 195-245 54 GQ466023 

PTR16a 
F:TTGCGGAAGTAAATAACG 
R:TGACGGAGATCGGTTGTG (CA)23…(AC)19…(AG)21 112-154 53 GQ466024 

PTR30 
F:CCATTCTGCCTTGTCTTC 
R:TCTTACCCATTACGGAGC (AC)11(AC)28 246-367 58 GQ466028 

PTR33a 
F:ACAACGCCAACAATAGCA 
R:CACCGCACTTTACAGCAC (CT)16…(GT)39 359-442 63 GQ466030 

PTR45 
F:AGAGGAGTGACTGGAGGGTA 
R:TAAGGCTAAGGACAGGATGA (AC)15…(CA)11 250-317 63 GQ466032 

PTR54 
F:TGAGCTGGATGGATTGAA 
R:GGTCCTCTGGCTTGTGAA (AC)32 250-353 57 GQ466033 

PTR81 
F:GCAAAGGTGCCACAGTCC 
R:TCACCCAGCCAGTCTTCC (AC)35 367-438 61 GQ466037 

PTR93 
F:AAGACAAAGCGACAAGCC 
R:CGCAATAACTCCCAACAA (TG)9…(TG)33 250-321 56 GQ466039 

PTR95 
F:CCTTGCCTTTCACTATACAC 
R:GACCCACTTGTTATCGTTTT (GT)31..(CCT)5…(TCA)5(TCT)6 312-359 58 GQ466041 

PTR98a 
F:GGATGAAGAGGAGGACTG 
R:TGGTGGAGGATTATGAGA (CTA)7…(CTA)14…(TC)31 169-204 56 GQ466042 

PTR100 
F:ACCTATTTATTGCTAAGTGA 
R:CAAGTGATTGTGCTGTCT (GT)9(GT)8(GT) 250-367 53 GQ466043 

PTR103b 
F:GGAGTGTTGGTGGTGGGT 
R:AGGATTGGTATGCCGAGA (GT)28…(TGT)8 258-283 61 GU177171 

PTR131 
F:GTGGAACAGTAGGCAAACG 
R:AACCCAAACAAAGGTAGTGAAG (AC)16 375-404 65 GU177193 

PTR135 
F:TTACACTCTTGGCTCCTG 
R:ATTGGCTTATGTCACCTC (TG)14…(AG)12 227-268 56 GU177196 
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Pot57在三疣梭子蟹 F2家系部分个体中的扩增结果, 
A、B、C、D、E 分别为两位点得到的等位基因, 已
用箭头标出。 
2.2  遗传多样性分析 

用 PopGene 3.2 软件进行数据处理、遗传多样性

分析, 结果如表 2 所示。35 个微卫星位点等位基因数

为2~4, 共得到87个等位基因, 平均有效等位基因数

为 2.2 个。观测杂合度为 0.247 2~0.667 7, 平均值为

0.487 0, 期望杂合度为 0.332 3~0.752 8, 平均值 

 

为 0.513 0, 多态信息含量为 0.283 0~0.702 4, 平均值

为 0.449 1。经卡方检验, 大部分位点显著(P<0.05)
或极显著(P<0.01)偏离 Hardy-Weinberg 平衡, 位点

PTR54, PTR131, PTR135符合Hardy- Weinberg平衡。 
2.3  三疣梭子蟹微卫星标记与生长相关性状的相

关性分析 

采用 SAS 9.1 软件中的一般线性模型(GLM) 
进行方差分析和 Duncan 氏多重比较, 对微卫星位

点和各性状进行连锁显著性检验。分析结果表明:

 

表 2  35 个微卫星位点在家系中的检测值 

Tab. 2  Detective values of thirty five microsatellite loci 
位点 等位基因数 基因型数 有效等位基因数 观测杂合度 期望杂合度 多态信息含量 

PHWE 
locus Na Ng Ne Ho He PIC 
Pot07 2 2 1.796 7 0.763 6 0.445 5 0.345 1 ** 
Pot08 3 4 2.408 2 0.454 5 0.587 4 0.516 4 ** 
Pot09 3 3 2.346 8 0.481 8 0.576 5 0.510 8 ** 
Pot10 2 2 1.680 1 0.472 7 0.406 6 0.322 9 ** 
Pot12 2 2 1.494 2 0.445 5 0.332 3 0.276 1 ** 
Pot14 4 4 3.943 3 0.572 7 0.749 8 0.699 1 ** 
Pot16 2 2 1.756 0 0.690 9 0.432 5 0.337 8 ** 
Pot17 2 2 1.623 2 0.800 0 0.385 7 0.310 2 ** 
Pot18 4 4 3.965 9 0.363 6 0.751 3 0.700 7 ** 
Pot25 3 2 2.662 0 0.472 7 0.627 2 0.533 8 ** 
Pot30 2 2 1.657 5 0.363 6 0.398 5 0.318 0 ** 
Pot31 3 4 2.466 1 0.781 8 0.597 2 0.527 2 ** 
Pot34 2 2 1.691 2 0.436 4 0.410 6 0.325 2 ** 
Pot42 3 4 2.611 4 0.545 5 0.619 9 0.547 3 ** 
Pot44 3 4 2.581 3 0.309 1 0.615 4 0.543 8 ** 
Pot48 3 2 2.648 0 1.000 0 0.625 2 0.551 0 ** 
Pot53 4 4 3.990 1 0.754 5 0.752 8 0.702 4 ** 
Pot54 2 2 1.611 6 0.572 7 0.381 2 0.307 5 ** 
Pot56 3 3 2.767 9 0.518 2 0.641 6 0.564 1 ** 
Pot57 2 2 1.541 4 1.000 0 0.352 8 0.289 6 ** 
PTR8a 3 4 2.599 1 0.663 6 0.618 1 0.546 1 ** 
PTR10 2 3 1.936 0 0.681 8 0.485 7 0.366 6 ** 
PTR16a 3 4 2.798 0 0.736 4 0.645 5 0.569 6 ** 
PTR30 2 2 1.541 4 0.545 5 0.352 8 0.289 6 ** 
PTR33a 2 3 1.936 0 0.509 1 0.485 7 0.366 6 ** 
PTR45 3 4 2.530 3 1.000 0 0.607 6 0.537 1 ** 
PTR54 2 3 1.999 8 0.563 6 0.502 2 0.375 0 NS 
PTR81 2 2 1.517 8 1.000 0 0.342 7 0.283 0 ** 
PTR93 2 2 1.657 5 0.454 5 0.398 5 0.318 0 ** 
PTR95 2 3 1.786 8 1.000 0 0.442 3 0.343 4 ** 
PTR98a 3 4 2.787 1 1.000 0 0.644 1 0.568 3 ** 
PTR100 2 3 1.657 5 0.790 9 0.398 5 0.318 0 * 
PTR103b 2 2 1.564 9 0.418 2 0.362 6 0.295 9 ** 
PTR131 2 3 1.929 7 0.836 4 0.484 0 0.365 7 NS 
PTR135 2 3 1.963 5 0.627 3 0.492 9 0.370 3 NS 
平均值
mean 

2.514 3 2.885 7 2.212 8 0.646 5 0.513 0 0.449 1  

注: PHWE 为 Hardy-Weinberg 平衡的卡方检验; **表示偏离极显著(P<0.01), *表示偏离显著(0.01<P<0.05)。表 3 同。 
Notes: PHWE is possibilities to fit Hardy-Weinberg equilibrium test. NS demonstrates conformance. The double superscript(**) demonstrates 
significant departure, while the single superscript(*) means departure, same to those in Table 3. 

  



1038 水  产  学  报 36 卷 

http: //www.scxuebao.cn 

35 个微卫星位点中, 有 7 个微卫星位点分别与各

性状显著(P<0.05)或极显著(P<0.01)相关。Pot08 位

点与体质量、全甲宽、甲长、体高、第Ⅱ侧齿间距

显著相关(P<0.05), Pot42 位点与体质量、甲长、大

螯长节长、第Ⅰ步足长节长显著相关 (P<0.05), 
Pot53 位点与全甲宽、甲宽、大螯长节长显著相关

(P<0.05), 与第Ⅱ侧齿间距极显著相关 (P<0.01), 
Pot57 位点与第Ⅰ步足长节长显著相关(P<0.05), 
PTR8a 位点与第Ⅰ步足长节长、体高、甲长显著相

关(P<0.05), 与体质量、第Ⅱ侧齿间距、全甲宽、

甲宽极显著相关(P<0.01), PTR30 位点与体质量和

甲长显著相关(P<0.05), PTR131 位点与体质量、全

甲宽、甲宽显著相关(P<0.05)。 
2.4  显著相关的标记位点各基因型间重要经济性

状的多重比较 

7 个微卫星位点基因型与各性状的最小二乘

均值见表 3。对差异显著的标记根据不同基因型间

的不同性状进行 Duncan 氏多重比较。 
由表 3 可见, 在三疣梭子蟹微卫星 Pot08 座位

上,  AB、BC 基因型个体的体质量、全甲宽、甲

长和体高的均值显著高于 AC、CC 基因型的个体, 
推测等位基因 B 对体质量、全甲宽、第Ⅱ侧齿间

距、甲长和体高具有正效应。 
在微卫星Pot42 座位上, AC 基因型个体体质量、

甲长、大螯长节长和第Ⅰ步足长节长均值显著高于 AA、

AB、BC 基因型个体, 说明基因型 AC 对体质量、甲

长、大螯长节长和第Ⅰ步足长节长具有正效应。 
在微卫星 Pot53 座位上, BD 和 CD 基因型个体

全甲宽、甲宽、大螯不动指长、大螯长节长、第Ⅱ

侧齿间距均值显著高于 AB 和 AC 基因型个体, 说
明等位基因 D 对全甲宽、甲宽、大螯不动指长、

大螯长节长、第Ⅱ侧齿间距具有正效应。 
在微卫星 PTR8a 座位上, AB 和 BC 基因型个

体第Ⅰ步足长节长、体高、甲长、体质量、第Ⅱ侧

齿间距、全甲宽、甲宽均值显著高于 AC 和 CC 基

因型个体, 其中 AC 和 BC 基因型差异最大, 各性

状分别相差 2.3 mm、1.6 mm、2.7 mm、14.1 g、2.6 
mm、8.5 mm、4.5 mm, 说明等位基因 B 对全甲宽、

甲宽、大螯不动指长、大螯长节长、第Ⅱ侧齿间距

具有正效应, 位点 PTR8a 可以作为以体质量为选

育目标的首选标记。 
在微卫星 PTR30 座位上, BB 基因型个体体质

量和甲长均值显著高于 AB 基因型个体, 推测等

位基因 A 对体质量和甲长具有负面效应。 
在微卫星 PTR30 座位上, BB 基因型个体体质

量、全甲宽、甲宽均值显著高于 AA 基因型个体, 与
AB 基因型个体差异不显著, 说明基因型 BB 对在

体质量、全甲宽和甲宽上起正面作用。 

3  讨论 

3.1  微卫星标记应用于三疣梭子蟹近交家系生长

相关性状的连锁分析 

分子标记为实现对基因型的直接选择提供了

可能, 如果目标基因与某个分子标记紧密连锁, 那
么通过对分子标记基因型的检测, 就能获知目标

基因的基因型, 称为标记辅助选择(MAS)[15-16]。而

大量精确的数量性状位点定位(QTL)是实现 MAS
的基础。遗传背景的干扰和分离群体大小是影响

QTL 定位精度的两个重要因素, 本研究成功构建

可用于 QTL和连锁分析的 F2代家系作为分离群体, 
并取得 110 个个体进行分析, 排除了遗传背景和分

离群体大小对连锁分析的负面影响。标记与性状之

间的连锁分析, 是根据标记位点的基因型以及数

量性状的表型对个体进行显著性检验, 差异显著

则说明标记与数量性状存在关联[17]。借助微卫星进

行性状连锁分析或 QTL 定位, 在禽畜育种中已有

广泛的研究[18-19], 在水产动物育种也有较多报道。

由于三疣梭子蟹染色体数较多(2n=106)[20], 基因组

信息量庞大, 进行 QTL 定位需要大量的遗传标记, 
而三疣梭子蟹遗传标记的开发较少, 不足以满足

遗传作图和 QTL 定位的需要。所以, 有必要应用

有限的微卫星标记对三疣梭子蟹生长相关性状进

行连锁分析, 旨在寻找与三疣梭子蟹生长性状相

关的标记, 最终为将分子标记辅助育种应用于三

疣梭子蟹的选育提供依据。 
3.2  三疣梭子蟹家系遗传多样分析 

Ne、H 和 PIC 都是度量群体遗传变异的参数。

等位基因在群体中分布的越均匀, 即各个等位基

因的频率越接近, 有效等位基因数是反映群体遗

传变异大小的一个指标, 等位基因在群体中分布

越均匀, 其数值越接近所检测到的等位基因的绝

对数[21]。本研究中, 35 个位点共检测出 87 个等位

基因, 统计有效等位基因数为 77, 接近于实际等

位基因数, 表明所检测的基因座位的等位基因在 
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表 3  7 个微卫星位点不同基因型在表型性状上的多重比较 

Tab. 3  The correlation analysis between genotype of the seven microsatellites and the phenotypic traits 
位点 locus 基因型 genotype 数量 no. 全甲宽 FCW 甲宽 CW 甲长 CL 

Pot08 

AB 10 124.9590±2.7048a 64.8910±1.4667a 57.2990±1.1797a 
AC 50 119.3750±1.2096ab 61.5556±0.6559b 55.1766±0.5276ab 
BC 27 121.9929±1.6460a 62.6604±0.8926ab 56.1274±0.7179a 
CC 23 116.1378±1.7835b 60.8739±0.9671b 53.5804±0.7778b 

 

Pot42 
AA 27 116.4833±1.6594b 60.4193±0.8936b 53.6463±0.7197b 
AB 34 120.8614±1.4787ab 62.3803±0.7963ab 55.9929±0.6413a 
AC 25 122.8824±1.7246a 63.4684±0.9287a 56.3400±0.7479a 
BC 24 119.0383±1.7601ab 61.6525±0.9478ab 54.9542±0.7633ab 

 

Pot53 
BD 31 122.5213±1.5410a 64.0681±0.8140a 56.5745±0.6711a 
CD 25 121.9964±1.7160a 62.5392±0.9064a 56.0268±0.7473a 
AB 20 117.2225±1.9185a 60.4775±1.0134a 54.0410±0.8355a 
AC 34 117.6000±1.4936a 60.6200±0.7889a 54.2973±0.6505a 

Pot57 AB 50 119.3918±1.2508a 61.8532±0.6685a 55.0228±0.5437a 
BB 60 120.2288±1.1418a 62.0993±0.6102a 55.4745±0.4964a 

 

PTR8a 
AB 30 122.1033±1.5247ab 63.4063±0.8120ab 56.1280±0.6827a 
AC 25 115.6164±1.6703c 59.5128±0.8895c 53.9360±0.7479b 
BC 21 124.1743±1.8224a 64.0333±0.9705a 56.6500±0.8160a 
CC 34 118.2985±1.4322bc 61.2915±0.7628bc 54.6388±0.6413ab 

PTR30 AB 50 118.4450±1.2388a 61.3590±0.6637a 54.3964±0.5327a 
BB 60 121.0178±1.1309a 62.5112±0.6058a 55.9965±0.4863b 

 
PTR131 

AA 13 114.8207±2.3994b 59.0330±1.2802b 53.0361±1.0438b 
AB 63 119.8267±1.0900a 62.1967±0.5815a 55.3000±0.4742a 
BB 34 121.8109±1.4837a 62.7294±0.7916a 56.0659±0.6454a 

位点 locus 体高 BH 第Ⅱ侧齿间距 
SOMW 

第Ⅰ步足长节长 
MLFP 

大螯长节长 
MLC 

体质量 BW 

Pot08 

32.3880±0.6698a 47.1790±0.8805a 27.6820±0.8764a 40.1830±1.4829a 114.7000±5.9869a 
30.9716±0.2995b 45.5078±0.3938ab 27.1432±0.3919a 39.4960±0.6632a 100.8300±2.6774b 
31.5111±0.4076ab 46.0859±0.5358ab 27.0556±0.5334a 39.4248±0.9025a 106.8444±3.6435ab 
31.2278±0.4416b 44.3904±0.5805b 26.5787±0.5779a 39.1717±0.9778a 94.9826±3.9477b 

 
Pot42 

30.3819±0.4136b 44.4515±0.5387b 25.6737±0.4960c 38.2489±0.8664b 93.5778±3.6525b 
31.3759±0.3686ab 45.9762±0.4801ab 27.1735±0.4420b 38.6556±0.7721b 105.3264±3.2549a 
31.6428±0.4298a 46.3744±0.5599a 28.6712±0.5155a 41.7144±0.9004a 108.2240±3.7957a 

30.8475±0.43867ab 45.4058±0.5715ab 26.7467±0.5261bc 39.6742±0.9190ab 101.8583±3.8741ab 
 

Pot53 
31.5813±0.3827b 46.7203±0.4849a 27.8665±0.4863a 41.6503±0.8058a 108.6839±3.4168a 
31.4980±0.4261a 46.4352±0.5400a 27.2476±0.5415a 39.1480±0.8974a 106.1760±3.8048a 
31.0660±0.4764a 44.5825±0.6038a 26.2250±0.6055ab 37.8715±1.0033a 97.5600±4.2539a 
30.3891±0.3709ab 44.4764±0.4700a 26.7630±0.4713b 38.7048±0.7810a 97.0030±3.3117a 

Pot57 31.0198±0.3087a 45.3650±0.4044a 26.4666±0.3830a 39.3826±0.6579a 101.4480±2.7674a 
31.1252±0.2818a 45.7372±0.3692a 27.5410±0.3497b 39.5487±0.6006a 103.0917±2.5262a 

 

PTR8a 
31.5540±0.3856ab 46.0947±0.5006ab 27.6343±0.4860a 40.1763±0.8315ab 108.4667±3.4216a 
30.3444±0.4224c 44.3228±0.5484c 25.7184±0.5324b 37.9040±0.9109b  95.7680±3.7483b 
31.9452±0.4609a 46.9133±0.5984ab 27.9671±0.5809a 41.0976±0.9938a 109.6381±4.0897a 
30.6594±0.3622bc 45.1879±0.4703bc 26.9555±0.4565ab 39.0032±0.7811ab  97.2735±3.2141b 

PTR30 30.7550±0.3059a 45.3304±0.4041a 26.5648±0.3854a 39.0048±0.6552a  97.9860±2.7110b 
31.3458±0.2793a 45.7660±0.3689a 27.4592±0.3518a 39.8635±0.5981a 105.9767±2.4748a 

 
PTR131 

30.0323±0.5945b 44.4246±0.7828b 26.4231±0.7660a 38.5400±1.2883a  90.4923±5.2887b 
31.0168±0.2700ab 45.4289±0.3556ab 27.0400±0.3480a 39.2930±0.5852a 102.3507±2.4025a 
31.5888±0.3676a 46.2629±0.4840a 27.3167±0.4737a 40.1638±0.7966a 106.8647±3.2703a 

 
群体中分布较均匀，在短期三疣梭子蟹选育过程中, 
选择压力还不足以使所选择的基因座位等位基因在

群体中分布不均匀。多态性信息含量(PIC)是等位基

因频率和等位基因数的变化函数, 是衡量一个遗传

标记所包含的或能提供的遗传信息容量的较好指标
[22]。根据 Botstein 等[14]提出的多态信息含量(PIC)是
衡量基因变异程度的指标, 本实验 35 个多态位点中, 
15 个位点为高度多态位点 (PIC＞0.5), 其余 20 个位

点为中度多态位点(0.25＜PIC＜0.5), 多态信息含

量平均值 0.449 1，表明所选微卫星标记多态性较

丰富, 可作为有效的遗传标记用于三疣梭子蟹遗

传多样分析和相关分析。杂合度是评价遗传变异的

参数之一, 本实验 35 个多态位点中, 观测杂合度

平均值为 0.646 5, 期望杂合度平均值 0.513 0, 说明

该家系还具有较大的遗传变异和遗传多样性, 选
择潜力大。经卡方检验, 多数位点显著(P<0.05)或
极显著(P<0.01)偏离 Hardy-Weinberg 平衡, 结果与

陈蒙等[23]研究结果一致。这可能是家系个体间都存
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在亲缘关系, 导致标记偏离平衡的现象。同时也说

明群体内的基因型频率发生了较大的改变, 这种

改变与杂交、选择等因素有着密切的关系[24]。 
3.3  生长相关性状和微卫星标记的相关性 

标记和性状连锁分析是根据标记位点的基因

型以及数量性状的表型对个体进行显著性检验 , 
差异显著则说明标记与数量性状存在关联。因此, 
如果一个群体的性状差异显著, 或两个群体的差

异很大, 就可以通过标记与性状的相关分析, 找出

性状与一个或多个标记的遗传相关, 一旦发现显

著相关, 即可认为存在一个数量性状位点, 从而实

现从表型到基因型选择育种的转变[25]。显著性和极

显著相关结果中, 与体质量相关的位点有 5 个, 与
全甲宽、甲长相关的位点分别有 4 个, 与甲宽、第

Ⅰ步足长节长、第Ⅱ侧齿间距相关的位点分别有 3
个, 与体高、大螯长节长相关的位点分别有 2 个。

在这些关联中, 出现了一个标记同几个性状相关, 
或者几个标记同一个性状相关, 说明这些位点存

在一因多效或多因一效的现象，并符合数量性状位

点 (QTL)的定义。也说明这些性状可能是由一个以

上的 QTL 所控制。遗传相关可以用来描述不同性状

之间由于遗传原因造成的相关程度大小,实际为两

性状基因型值间的相关。刘磊等[26]遗传相关研究表

明, 三疣梭子蟹全甲宽、甲宽、甲长、体高分别与

体质量遗传相关较大, 说明它们之间的基因型值

相关较大。本研究中与体质量相关的位点 Pot08, 
Pot42, PTR8a, PTR30 和 PTR131 与全甲宽、甲宽、

甲长和体高等性状皆都存在显著的相关性, 说明

本研究结果和形态数据分析的研究结果一致, 符
合一因多效或多因一效的现象。PTR8a 位点与体

重、第Ⅱ侧齿间距、全甲宽、甲宽极显著相关

(P<0.01), 有可能作为以体质量为选育目标的首选

标记。有关三疣梭子蟹 QTL 定位的研究在国内外

尚未见到报道, 由于没有与三疣梭子蟹生长相关

的 QTL 结果比较, 本试验所得遗传标记结果需进

一步分析和验证。 
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Correlation analysis of microsatellite DNA markers with growth related 
traits of swimming crab（Portunus trituberculatus） 
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 3. East China Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Shanghai  200090, China) 

Abstract: In this study, total 35 microsatellite DNA markers were selected to analyze the genetic structure 
of 110 individuals in an F2 family which is obtained by directional mating techniques for the selective pro-
gram on fast growing Portunus trituberculatus. (The F2 family was created by F1 family which was gener-
ated by wild populations from Laizhou Bay and Zhoushan Island.) The results showed that total 87 differ-
ent alleles were found, and the number of alleles was 2 to 4 in each locus, with 2.2 effective alleles on av-
erage. The value of mean observed heterozygosity, the value of mean expected heterozygosity and the 
mean Polymorphism Information Content (PIC) was 0.646 5, 0.513 0 and 0.449 1, respectively. The prob-
ability value of chi-square test showed that most of the loci deviated from Hardy-Weinberg equilibrium 
significantly. The GLM procedure in SAS9.1 was used to analyze the correlation between these 35 micro-
satellite markers and growth related traits of P. trituberculatus. The growth related traits included full ca-
rapace width, body weight, carapace width, carapace length, body height, second obital margin width, me-
ropodit length of the claw, meropodit length of the first peraeopod. Results indicated that Pot08 had a sig-
nificant impact on full carapace width, body weight, carapace length, body height, second obital margin 
width; Pot42 had a significant impact on body weight, carapace length, meropodit length of the claw, me-
ropodit length of the first peraeopod; Pot53 had a significant impact on carapace width and meropodit 
length of the claw, and had a very significant impact on second obital margin width; Pot57 and PTR30 had 
a significant impact on meropodit length of the first peraeopod and carapacel length, body weight, respec-
tively; PTR8a had a significant impact on the first peraeopod and carapace length, body height, and had a 
very significant impact on body weight, second obital margin width, full carapace width and carapace 
width; PTR131 had a significant impact on body weight, full carapace width and carapacel width. Finally, 
PTR8a can be used for marker assisted selection which could be used for body weight selection. 
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