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摘要: 中华绒螯蟹(Eriocheir sinensis)是中国最重要的淡水养殖蟹类, 广泛分布于东亚地区, 养殖区域主要集中在

长江、黄河和辽河流域。本研究基于线粒体 DNA D-loop 区评估辽河野生群体(LW)和养殖群体(LC)、黄河野生群

体(HW)和养殖群体(HC)及长江野生群体(YW)和养殖群体(YC)的遗传多样性和种群结构。结果显示: (1)用于本研究

的 D-loop 基因片段长度为 477 bp, 共包含 234 个变异位点和 131 个简约信息位点, 6 个群体的 262 个个体中共有 110
个单倍型, 包括 90 个独有单倍型和 20 个共享单倍型; (2)6 个种群的单倍型多样性指数(Hd)范围为 0.88889~0.96522, 
核苷酸多样性指数 (π)范围为 0.00887~0.01602, 养殖和野生群体遗传多样性水平依次为 : HC>YC>LC 及

HW>LW>YW; (3)6 个群体的遗传距离(Da)范围为 0.0119~0.0173, 不论是养殖群体还是野生群体, 辽河群体和长江

群体之间的遗传距离均最小, 且 6 个群体间遗传分化指数 FST 为 0.12938。对 6 个群体进行中性检验显示 Tajima’s D
和 Fu’s Fs 的值均为负值。综上, 基于线粒体 D-loop 基因的研究结果表明, 三水系养殖和野生群体均具有较高的遗

传多样性, 且辽河和长江水系中华绒螯蟹的亲缘关系相对较近, 该研究为中华绒螯蟹的种质资源评估、保护和开发

提供了参考。 
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中华绒螯蟹(Eriocheir sinensis)是中国最重要

的淡水经济养殖蟹类, 2016 年养殖产量达到 81.2
万 t[1]。中华绒螯蟹野生群体自然栖息地主要分布

在辽河、黄河、长江和瓯江等水系[2-3], 养殖区域

主要集中在辽河、黄河和长江流域[4-5]。近些年来

随着市场需求量不断增加, 中华绒螯蟹的经济价

值也逐渐上升[6]。由于不同水系的养殖性能和蟹

种价格相差较大 [7-8], 一些养殖户为了追求短期

利益, 盲目跨区域引种, 这种水系间盲目引种和

养殖导致中华绒螯蟹种质混杂和养殖性能退化[9]。

另外, 中华绒螯蟹的增殖放流虽然取得一定的经

济效益和社会效益, 但也导致诸多问题, 使得原

有种群间的关系遭到一定的破坏, 急需科学评估

其对中华绒螯蟹种群遗传多样性的影响[4]。虽然

先前已有对长江及辽河水系中华绒螯蟹野生种群

的遗传多样性状况和种群结构的研究, 但是其大

都采用 20 世纪 90 年代和 21 世纪初的样品, 年代

较为久远, 以至于无法反映现今的种质资源分布

情况[10-11]。因此, 为有效保护和合理开发各水系

中华绒螯蟹种质资源, 亟待系统评估中国主要水
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野生和养殖群体的遗传多样性、遗传分化和遗传

结构。 
线粒体具有双层膜结构以及独特的 DNA 分

子, 同时也是动物细胞中唯一的具有“染色体外”
基因组的半自主性细胞器, 其具有完整的传递与

表达遗传信息的能力。由于线粒体基因组结构简

单, 某些区域进化速率快, 呈母系遗传, 且不发

生重组现象等特点[12], 线粒体 DNA 已成为评估

群体遗传学和生物进化的有效标记[13]。其中, 线
粒体 D-loop基因作为线粒体基因组上的非编码基

因, 是整个线粒体基因组序列和长度变异最高的

区域, 同时也是一个有效的分子标记。目前, 虽然

基于线粒体基因片段对中华绒螯蟹种群进行遗传

评估已有一些报道, 如基于线粒体 16S rDNA 序

列对中华绒螯蟹、合浦绒螯蟹(Eriocheir hepuensis)
和日本绒螯蟹(Eriocheir japonica)的系统发生关

系进行分析[14]; 基于线粒体 COI 基因序列等对长

江、辽河、瓯江水系野生中华绒螯蟹及其莱茵河

水系 F1 群体进行种质评价, 证明当前各水系中华

绒螯蟹种质混杂确实存在[15]; 基于线粒体 COI 和
Cyt b 基因序列研究东亚地区绒螯蟹的地理分布

和遗传结构[16]。但是, 基于线粒体 D-loop 分子标记

研究养殖和野生中华绒螯蟹遗传多样性和遗传结

构的相关报道相对较少。 
本研究基于线粒体 D-loop 区通过比较辽河、

黄河和长江水系的中华绒螯蟹养殖和野生群体的

遗传多样性和遗传结构, 以期为中华绒螯蟹种质 

资源保护、开发利用和遗传选育提供重要的理论

依据和现实意义。 

1  材料与方法 

1.1  样本采集 
于 2013 年 10—12 月采集中华绒螯蟹养殖和

野生群体 , 辽河野生群体 (LW)、黄河野生群体

(HW)和长江野生群体(YW)分别采集于辽宁盘锦

段的辽河、山东东营段黄河和上海崇明段的长江; 
辽河养殖群体(LC)、黄河养殖群体(HC)和长江养

殖群体(YC)分别采集于各水系附近的中华绒螯蟹

养殖场; 每个群体的详细采集地点和数量见表 1。
活体剪取附肢肌肉, 并放置在 95%的乙醇中固定, 
于‒20℃的条件下冷冻保存。 
1.2  DNA 提取和 PCR 扩增 

运用酚/氯仿抽提法 [17]从肌肉组织中提取中

华绒螯蟹的基因组 DNA, 并使用浓度为 1%的琼

脂糖凝胶电泳检测每个个体的 DNA 的完整性 , 
DNA 浓度及纯度运用 Quawell 公司生产的微量

紫外分光光度计(型号为 Q5000, 美国)进行测定, 
将优质的 DNA 样品稀释至 50 ng/µL, 于‒20℃的

条件下冷冻保存备用。 
使用 Primer Premier5.0 软件设计线粒体基因组

D-loop 引物 ,  F:  5 ‒ACGTAACTGAAATGC-
T G T T C ‒ 3  ;  R :  5 ‒ A C C C G T T T C C C C T C T-
AGAGGA‒3。PCR 反应体系为 25 µL, 包括 DNA
模板 2.5 µL、2×Taq Master Mix(上海近岸科技有

限公司 ) 1 2 . 5  µ L、正反系中华绒螯蟹向引物 
 

表 1  中华绒螯蟹辽河、黄河和长江水系养殖和野生群体的信息采集表 
Tab. 1  Collection information of cultured and wild populations of Chinese mitten crab 

 (Eriocheir sinensis) from Liaohe River, Yellow River, and Yangtze River 

代码 code 水系 river system 地点 location 经度 longitude 纬度 latitude 数量 number

LC 辽河 Liaohe River 辽宁省盘锦市 Panjin City, Liaoning 122.08E 41.01N 41 

LW 辽河 Liaohe River 辽宁省盘锦市 Panjin City, Liaoning 122.70E 40.70N 53 

HC 黄河 Huanghe River 山东省东营县 Dongying City, Shandong 118.74E 37.59N 46 

HW 黄河 Huanghe River 山东省东营县 Dongying City, Shandong 118.52E 37.61N 46 

YC 长江 Yangtze River 上海市崇明县 Chongming County, Shanghai 121.26E 31.74N 30 

YW 长江 Yangtze River 上海市崇明县 Chongming County, Shanghai 121.18E 31.76N 46 

注: LC 表示辽河养殖群体, LW 表示辽河野生群体; HC 表示黄河养殖群体, HW 表示黄河野生群体; YC 表示长江养殖群体, YW 表示长

江野生群体. 
Note: LC indicates cultured population of Liaohe River, LW indicates wild population of Liaohe River; HC indicates cultured population of 
Yellow River, HW indicates wild population of Yellow River; YC indicates cultured population of Yangtze River, YW indicates wild popula-
tion of Yangtze River. 
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(10 μmol/L)各 1.25 µL 和 ddH2O 7.5 µL。PCR 反

应条件为: 94℃预变性 5 min; 而后进行 30 个循环, 
每个循环包括: 94℃变性 30 s, 54℃退火 30 s, 72℃
延伸 90 s; 最后 72℃链延伸 10 min, 4℃保存。所

得 PCR 产物经 1%琼脂糖凝胶的电泳检测, 并由

生工生物工程(上海)股份有限公司进行测序分析。 
1.3  数据处理 

测得序列通过 CLUSTAL 软件[17-18]进行排序

和人工校对。利用 MEGA 5.1 软件[19-20]计算其碱

基数量、变异位点数(V)、简约信息位点数(Pi), 基
于 Kimura 双参数模型[21]计算各个种群之间的平

均遗传距离。利用 DNAsp version5.10.1[22]计算单

倍型数目(H)、单倍型多样性(Hd)、核苷酸多样性(π)、
平均核苷酸差异数(K)和群体遗传分化指数(FST)。
运用软件 Network[23]分析得到单倍型的网状图。然

后利用 Arlequin 3.11 软件[24]对种群内和种群间方

差进行分子方差分析(analysis of molecular variance); 
UPGMA 聚类树由 NTSYS-pc 2.1 软件[25]构建。 

2  结果与分析 

2.1  群体遗传多样性 
本实验成功测定了中华绒螯蟹线粒体 D-loop

基因序列, 长度为 477 bp。LC、LW、HC、HW、

YC 和 YW 群体中共检测了 262 个个体, 其中变异

位点数分别为 33、36、56、38、38 和 33 个, 简
约位点数分别为 21、21、26、22、23 和 18 个, 单
倍型数量分别为 21、27、29、22、20 和 26 个(表
2)。D-loop 基因序列的 A+T 碱基的平均含量

(82.0%)均显著地高于 C+G 的含量(18.0%), 碱基

组成表现出明显的偏依性。 
就单倍型而言, 在 262 只中华绒螯蟹中共检

测到 110 个单倍型, 包括 90 个独有单倍型和 20
个共享单倍型。6 个群体中占有比例最多的单倍

型是 Hap1, 为 12.21%, 次之分别为 Hap2、Hap18、
Hap8、Hap6、Hap17、Hap32、Hap25 和 Hap63
等(图 1)。6 个群体的单倍型多样性指数 Hd 的范

围为 0.88889~0.96522, 对于养殖群体, 单倍型多

样性最高的是 HC, 最低的是 LC; 对于野生群体, 
单倍型多样性最高的为 LW, 最低的为 YW。核苷

酸多样性指数的范围为 0.00887~0.01602, 养殖群

体中, 核苷酸多样性最高的是 HC, 最低的是 LC; 
对于野生群体, 核苷酸多样性最高的为 HW, 最
低的为 YW(表 2)。然而, 6 个群体之间单倍型多样

性和核苷酸多样性均没有显著性差异。对中华绒

螯 蟹 群 体 进 行 中 性 检 验 , 结 果 显 示 群 体 的

Tajima’s D 值和 Fu’s Fs 值均为负。其中, LW、HC
和 YC 群体均表现出显著性差异, YW 群体表现出

极显著差异(表 2)。 
 

表 2  辽河、黄河和长江水系养殖和野生中华绒螯蟹群体的遗传信息表 
Tab. 2  The genetic information of cultured and wild Chinese mitten crab (Eriocheir sinensis)  

populations from Liaohe River, Yellow River, and Yangtze River 

项目 item LC LW HC HW YC YW 

样本数 sample number 41 53 46 46 30 46 

变异位点数 variable sites number 33 36 56 38 38 33 

简约位点数 parsimony informative sites number 21 21 26 22 23 18 

单倍型数 haplotype number 21 27 29 22 20 26 

单倍型多样性 haplotype diversity 0.90000 0.93033 0.96522 0.91981 0.92874 0.88889 

核苷酸多样性 nucleotide diversity 0.01322 0.01203 0.01602 0.01398 0.01387 0.00887 

Tajima’s D 0.52694 0.87969 1.10628 0.30400 0.97468 1.39954 

Fu’s Fs 1.93779 7.55069* 6.84575* 2.65779 4.76836* 11.07145**

注: *表示显著水平为 0.01<P<0.05; **表示显著水平为 P<0.01. LC 表示辽河养殖群体, LW 表示辽河野生群体, HC 表示黄河养殖群体, 
HW 表示黄河野生群体, YC 表示长江养殖群体, YW 表示长江野生群体. 
Note: * indicates a significant level of 0.01<P<0.05, ** indicates a significant level of P<0.01. LC indicates cultured population of Liaohe 
River, LW indicates wild population of Liaohe River, HC indicates cultured population of Yellow River, HW indicates wild population of 
Yellow River, YC indicates cultured population of Yangtze River, YW indicates wild population of Yangtze River. 
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图 1  辽河、黄河和长江水系养殖和野生中华绒螯蟹群体线粒体 DNA D-loop 序列的单倍型网状图 
圈大小与单倍型的频率成正比; 绿色为辽河养殖蟹(LC), 蓝色为辽河野生蟹(LW), 红色为黄河养殖蟹(HC),  

黄色为黄河野生蟹(HW), 紫色为长江养殖蟹(YC), 黑色为长江野生蟹(YW). H_1-110 为单倍型 1-110. 
Fig. 1  The median-joining network of 110 haplotypes of mtDNA D-loop sequence in cultured and wild  
Chinese mitten crab (Eriocheir sinensis) populations from Liaohe River, Yellow River, and Yangtze River 

Sizes of the circles are proportional to the frequency of each haplotype. Green corresponds to cultured adult crab from Liaohe River 
(LC); Blue corresponds to wild adult crab from Liaohe River (LW); Red corresponds to cultured adult crab from Yellow River (HC); 
Yellow corresponds to wild adult crab from Yellow River (HW); Purple corresponds to cultured adult crab from Yangtze River (YC); 

Black corresponds to wild adult crab from Yangtze River (YW). H_1-H_110 indicate haplotype 1-110. 
 

2.2  群体遗传结构 
6 个群体之间的遗传距离中, YC 和 YW 群体

之间的遗传距离最小, 为 0.0119; HW 和 YC 群体

之间的遗传距离最大, 为 0.0173。在 3 个养殖群

体之间 , HC 和 YC 群体之间的遗传距离最大

(Da=0.0168), LC 与 YC 群体之间的遗传距离最小

(Da=0.0150); 3 个野生群体相比, HW 与 YW 群体

间的遗传距离最大(Da=0.0164), LW 和 HW 群体次

之(Da=0.0161), LW 与 YW 群体的遗传距离最小

(Da=0.0121)(表 3)。 
两群体之间的 FST 值显示, 仅仅 LW 和 YC、

YC 和 YW 群体之间没有显著性差异(P>0.5), LC
群 体 分 别 和 LW 、 HC 群 体 有 显 著 性 差 异

(0.01<P<0.05), 其他群体之间均存在极显著差异

(P<0.01) (表 3)。6 个群体之间的 FST 均为正值。

其中, HW 和 YW 群体之间的遗传分化系数最大

(FST=0.3338), LW 与 YC 群体之间的 FST 值最小

(FST= 0.0203)(表 3)。 

表 3  辽河、黄河和长江水系养殖和野生中华绒螯蟹群体

间的遗传距离 D(下对角线)和遗传分化指数 FST (上对角线) 
Tab. 3  Genetic distance D (below diagonal) and genetic 
differentiation index FST (above diagonal) of cultured and 
wild Chinese mitten crab (Eriocheir sinensis) populations 

from Liaohe River, Yellow River, and Yangtze River 

群体
population

LC LW HC HW YC YW

LC  0.0521* 0.0298* 0.1671** 0.0764** 0.1714**

LW 0.0132  0.0620** 0.2237** 0.0203 0.0897**

HC 0.0156 0.0153  0.0929** 0.0728** 0.1588**

HW 0.0160 0.0161 0.0162  0.2204** 0.3338**

YC 0.0150 0.0137 0.0168 0.0173  0.0246
YW 0.0139 0.0121 0.0155 0.0164 0.0119  

注: 右上角是基于 Kimura 的配对 FST, 左下角为遗传距离. LC 表示

辽河养殖群体, LW 表示辽河野生群体, HC 表示黄河养殖群体, HW
表示黄河野生群体, YC 表示长江养殖群体, YW 表示长江野生群体. *表
示差异显著水平为 0.01<P<0.05, **表示差异显著水平为 P<0.01. 
Note: The pairwise FST based on Kimura 2P in upper right corner, 
genetic distance among populations in lower left corner. LC indi-
cates the cultured population of Liaohe River, LW indicates the 
wild population of Liaohe River, HC indicates the cultured popula-
tion of Yellow River, HW indicates the wild population of Yellow 
River, YC indicates the cultured population of Yangtze River, YW 
indicates the wild population of Yangtze River. * indicates a significant 
level of 0.01< P<0.05, ** indicates a significant level of P<0.01. 
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对 6 个群体内进行分子变异分析(AMOVA), 
发现存在较高的遗传变异(87.06%), 而群体间的

遗传变异较小(12.94%)，6 个群体总的遗传分化指

数 FST 为 0.12938(P=0.0000) (表 4)。对 6 个群体进

行 UPGMA 的聚类分析, 并基于遗传距离构建系

统发育树, 结果显示, YC 和 YW 群体聚为一支, 
然后与之相近的是 LW 群体和 LC 群体, 最后与

HC 群体和 HW 群体相连(图 2)。 
 

表 4  辽河、黄河和长江水系养殖和野生中华绒螯蟹群体的分子变异分析结果 
Tab. 4  Analysis of molecular variation (AMOVA) of cultured and wild Chinese mitten crab 

(Eriocheir sinensis) populations from Liaohe River, Yellow River and Yangtze River 

变异来源 
source of variation 

自由度 
df 

方差总和 
sum of square 

变异组分 
variance component

变异百分比/% 
percentage of variation 

总遗传分化 
total genetic differentiation

群体间 among populations 5 166.236 0.66271 Va 12.94 0.12938 (P=0.0000) 

群体内 within populations 256 1141.626 4.45948 Vb 87.06  

总计 total 261 1307.863 5.12218 100  

 

 
 

图 2  基于 UPMGA 构建辽河、黄河和长江水系中华 
绒螯蟹养殖和野生群体的系统聚类图 

LC 表示辽河养殖群体, LW 表示辽河野生群体, HC 表示黄河

养殖群体, HW 表示黄河野生群体, YC 表示长江养殖群体, 
YW 表示长江野生群体. 标尺下刻度为遗传距离. 

Fig. 2  The cluster of cultured and wild Chinese  
mitten crab (Eriocheir sinensis) populations from Liaohe River, 

Yellow River and Yangtze River based on UPMGA 
LC indicates the cultured population of Liaohe River, LW indi-

cates the wild population of Liaohe River, HC indicates the 
cultured population of Yellow River, HW indicates the wild 

population of Yellow River, YC indicates the cultured popula-
tion of Yangtze River YW indicates the wild population of 
Yangtze River. The lower scale is for the genetic distance. 

 

3  讨论 

3.1  中华绒螯蟹遗传多样性分析 
在某种程度上, 遗传多样性是动物物种进化

和分化的基础 , 它决定物种适应环境变化的能   
力[26-27]。核苷酸多样性的高低是判断群体遗传多

样性水平的重要指标之一。本研究中, 运用线粒

体 D-loop 区基因片段, 比较分析了辽河、黄河和

长江水系养殖和野生中华绒螯蟹群体的遗传多样

性。6 个群体线粒体 D-loop 基因序列 A+T 碱基的

平均含量(82.0%)显著高于 C+G 的含量(18.0%), 

碱基组成表现出明显的偏倚性, 这与其他十足目

动物线粒体 D-loop 区的核苷酸组成特点相似
[28-30], 符合节肢动物线粒体 DNA 的 AT 富集区

(AT-rich region) GC 碱基缺乏而 AT 含量高的现象。 
核苷酸多样性 (Pi)和单倍型多样性 (Hd)是评

价种群遗传多样性的重要指标, 其值越大, 则种

群的遗传多样性就越高。本研究中 6 个群体的遗

传多样性均较高, 就养殖群体而言, 单倍型多样

性和核苷酸多样性的高低均呈现出相同的趋势 , 
HC 群体最高, YC 群体次之, 最低的是 LC 群体。

本研究结果表明, 黄河养殖群体遗传多样性最高, 
这与先前基于微卫星的研究结果不同[4]。这可能

是由于选择分子标记不同造成的。刘青等[4]研究

中选择的核基因组上有 29 个微卫星标记, 而本研

究选择的线粒体标记属于 “第二套遗传系统 ”, 
D-loop 基因属于高变异区域, 发生更多的突变从

而使物种的遗传多样性增大。对于野生群体, 单
倍型多样性从高到低的顺序分别为: LW>HW>YW, 
核苷酸多样性的顺序从高到低为: HW>LW>YW, 
这与先前的研究结果类似[31-32]。本研究中 3 个河

蟹野生群体的“单倍型多样性高和核苷酸多样性

低”, 产生这一类型的原因可能是这些群体在经

历了瓶颈效应[33]之后, 曾有群体数量快速膨胀。

对相同水系养殖和野生中华绒螯蟹群体的遗传多

样性进行比较, 除辽河野生群体的遗传多样性高

于辽河养殖群体外, 另外两个水系均是养殖群体

遗传多样性高于野生群体, 造成这一现象的原因

可能是野生中华绒螯蟹由于过度捕捞、环境污染
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和水利工程阻挡其洄游通道等原因导致野生种群

数量变小, 因而长江和黄河水系野生河蟹的遗传

多样性较低, 养殖群体遗传多样性相对较高可能

是由于跨流域盲目引种等原因造成[34]。另外, 对
这 6 个中华绒螯蟹群体进行中性检验, 结果显示, 
群体的 Tajimaʼs D 值和 Fu’s Fs 值均为负值。其中, 
LW、HC 和 YC 群体均表现出显著性差异, YW 群

体表现出极显著差异。这与之前刘青等[4]的研究

相似, 表明这些群体都具有复杂种群历史, 推测

中华绒螯蟹曾发生大规模的群体扩张事件。同时, 
王中清等[35]在奇、偶年中发现长江水系中华绒螯

蟹野生群体均存在瓶颈效应, 朱泽远等[36]在研究

中均发现几个中华绒螯蟹养殖群体都存在瓶颈效

应。结合以上研究, 表明中国辽河、黄河和长江

水系的中华绒螯蟹种群正在面临持续性的种质衰

退, 因此应当更加重视对中华绒螯蟹种质资源的

保护及合理开发。 
3.2  中华绒螯蟹群体遗传结构分析 

种群之间的遗传距离以及种群分化指数是衡

量种群多态性程度的重要指标 , 二者的值越大 , 
表明种群多态性程度越高 [37]。本研究结果显示 , 
这 3 个中华绒螯蟹养殖群体的遗传距离呈现趋势

为: HC和 YC群体之间的遗传距离最大, LC和 HC
群体次之, 遗传距离最小的是 LC 和 YC 群体; 而
3 个中华绒螯蟹野生群体的遗传距离呈现的趋势

与之完全相同。这说明黄河和长江水系中华绒螯

蟹群体之间的亲缘关系相对较远, 而辽河和长江

水系中华绒螯蟹群体之间的亲缘关系相对较近 , 
但总体上遗传距离并不大。其主要原因可能是自

1980 年以来, 长江水系中华绒螯蟹群体的天然苗

种资源逐年减少, 同时人们对中华绒螯蟹的需求

量日益增大。1984 年, 辽河水系蟹苗开始被大量

引入南方地区, 致使辽河和长江水系中华绒螯蟹

群体间的基因交流频繁。另外, 中华绒螯蟹在养

殖过程中的逃逸现象也比较普遍, 推测由此加剧

了长江以及辽河地区中华绒螯蟹天然群体间的种

质混杂程度, 从而导致辽河和长江水系中华绒螯

蟹野生群体的遗传距离较近[38]。 
基于线粒体 D-loop 区分析 6 个中华绒螯蟹群

体的遗传分化, 结果显示, 仅仅 LW 和 YC、YC

和 YW 群体之间均没有显著性差异, 这印证了 20
世纪 80 年代辽河水系蟹苗大量引入到长江水系, 
造成频繁的基因交流, 致使遗传分化降低的事实[38]; 
LC 群体分别和 LW、HC 群体有显著性差异, 其他

群体之间均存在极显著差异。6 个中华绒螯蟹群

体 AMOVA 分析结果显示群体遗传差异主要发生

在群体内, 占有比例为 87.06%, 群体间的遗传分

化指数 FST 为 0.12938(P<0.01), 说明群体之间存

在一定程度的遗传分化。使用 NTSYS-pc 2.1 软件

中 UPGMA 法对 6 个中华绒螯蟹养殖和野生群体

的线粒体 D-loop 区进行系统发育树的构建, 由图

可以得知: YC 和 YW 群体先聚为一支, 然后依次

与 LW、LC、HC 和 HW 群体相聚, 表明长江水系

养殖和野生群体的亲缘关系最近, 与之相距最远

的是黄河野生群体。由于这个聚类树是以群体之

间的遗传距离为单位构建的, 从总体上可以看出, 
长江和辽河水系中华绒螯蟹先聚在一起, 最后才

和黄河水系中华绒螯蟹相聚。推测可能是因为辽

河水系中华绒螯蟹群体跨地域引种而导致一定程

度的混杂[4]。本研究采用天然地理种群结合相关

养殖地理群体, 能侧面反映出地理种群间天然的

基因流和因养殖活动中的跨区域引种和养殖群体

逃逸产生的基因流动[4]。 
线粒体基因组上的分子标记是水产动物种群

遗传研究中的常用标记, 主要包括 D-loop、Cyt b、
COI、COII、12S 和 16S 等, 由于这些标记通常位

于线粒体上的不同区域[39], 其进化速率和判断长

度都存在差别, 因此将这些标记分别用于相同几

个种群的遗传多样性评估中, 结果通常存在一定

差异[31, 40]。因此, 采用全线粒体基因组或多个分

子标记联用来评价动物种群结构和遗传多样性更

为全面和可靠, 但是有着成本高、耗时长和工作

量大等缺点[41]。此外, 核基因组分子标记具有信

息量大、多态性高、稳定性强等优点[42], 今后需

要结合线粒体全基因组和核基因组来综合评价不

同地理种群中华绒螯蟹的种群遗传, 以挖掘和利

用优异种质资源。 
综上, 辽河、黄河和长江水系中华绒螯蟹养

殖和野生群体都具有较高的遗传多样性, 但长江

和黄河野生群体的遗传多样性已经低于其养殖群
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体, 这可能与野生资源量下降和养殖群体种质混

杂有关, 因此, 今后需要进一步加强中华绒螯蟹

野生资源保护, 选育人工优良品质进行池塘养殖, 
防止养殖群体种质混杂和退化。 
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Abstract: The Chinese mitten crab, Eriocheir sinensis, is one of the most important aquaculture species in China, 
and is widely distributed in Eastern Asia. This study was conducted to evaluate the genetic diversity and genetic 
structure of cultured and wild populations of E. sinensis from the Yangtze River, Yellow River, and Liaohe River 
based on the mitochondrial DNA D-loop region. The results showed that the length of the D-loop gene segment 
used in this study was 477 bp, which contained a total of 234 variation sites and 131 parsimony information sites 
for all tested samples. The 262 samples from six populations had 110 haplotypes, which consisted of 90 unique 
haplotypes and 20 shared haplotypes. The haplotype diversity index (Hd) of the six populations ranged from 
0.88889 to 0.96522, and the nucleotide diversity index (π) ranged from 0.00887 to 0.01602. The genetic diversity 
levels of cultured populations were HC>YC> LC, whereas the levels of wild populations were HW>LW>YW(LC 
and LW indicate cultured and wild population of Liaohe River respectively, HC and HW indicate cultured and wild 
population of Yellow River respectively, YC and YW indicate cultured and wild population of Yangtze River 
respectively). The genetic distance (Da) ranged from 0.0119 to 0.0173 for the six populations. Regardless of their 
wild or cultured status, the genetic distance between the Liaohe and Yangtze populations was the smallest among 
three rivers. The genetic differentiation index (FST) was 0.12938 among the six populations. A neutral test of the 
six populations showed the values of Tajima's D and Fu's Fs were negative. The population's Tajimaʼs D and Fuʼs 
Fs value test showed that these groups have a complex population history, and it is speculated that E. sinensis has 
had a large-scale group expansion event. The genetic distances of the six populations were analyzed. It was found 
that the overall genetic distance was not large. The results of genetic differentiation showed that there was no sig-
nificant difference between the LW and YC, and YC and YW populations. The results of the AMOVA analysis of 
the six E. sinensis populations showed that population genetic differences mainly occurred in the six population. 
The phylogenetic trees may have resulted from of a certain degree of confounding caused by the cross-regional 
introduction of the Chinese mitten crab population in the Liaohe River system. These results provide valuable in-
formation for the evaluation, protection, and exploitation of E. sinensis resources. 
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