
江苏农业学报(Ｊｉａｎｇｓｕ Ｊ.ｏｆ Ａｇｒ.Ｓｃｉ.)ꎬ２０２４ꎬ４０(６):１０５３￣１０５９
ｈ ｔｔｐ: / / ｊ ｓ ｎ ｙ ｘ ｂ. ｊａ ａ ｓ.ａ ｃ.ｃ ｎ

丁秀芳ꎬ冯文荣ꎬ李建林ꎬ等. 中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因 ＳＮＰ 位点筛选及其与生长性状的关联分析[ Ｊ]. 江苏农业学报ꎬ２０２４ꎬ４０
(６):１０５３￣１０５９.
ｄｏｉ:１０.３９６９ / ｊ.ｉｓｓｎ.１０００￣４４４０.２０２４.０６.０１２

中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因 ＳＮＰ 位点筛选及其与生长性状
的关联分析

丁秀芳１ꎬ　 冯文荣１ꎬ２ꎬ　 李建林１ꎬ２ꎬ　 苏胜彦１ꎬ２ꎬ　 唐永凯１ꎬ２

(１.南京农业大学无锡渔业学院ꎬ江苏 无锡 ２１４０２６ꎻ ２.中国水产科学研究院淡水渔业研究中心 /农业农村部淡水渔业与种质

资源利用重点实验室ꎬ江苏 无锡 ２１４０２６)

收稿日期:２０２３￣０３￣２９
基金项目:江苏省种业振兴项目[ＪＢＧＳ(２０２１)０３１]ꎻ江苏省农业重大

新品种创制项目(ＰＺＣＺ２０１７４９)ꎻ中央级基本科研业务费

(２０２０ＴＤ３６)ꎻ江苏省重点研发项目(ＢＥ２０２２３６０)
作者简介:丁秀芳(１９９７－)ꎬ女ꎬ河南周口人ꎬ硕士研究生ꎬ研究方向

为水产动物遗传育种ꎮ (Ｅ￣ｍａｉｌ)１８０６３３６８７９＠ ｑｑ.ｃｏｍ
通讯作者:唐永凯ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ) ｔａｎｇｙｋ＠ ｆｆｒｃ.ｃｎ

　 　 摘要:　 为明确蜕皮抑制激素基因(ＭＩＨ)对中华绒螯蟹的生长调控机制ꎬ本研究选取 １００ 只中华绒螯蟹幼蟹

个体ꎬ分析幼蟹 ＭＩＨ 基因的单核苷酸多态性(ＳＮＰ)位点及基因型ꎬ并对与生长指标相关的多态性位点进行连锁不

平衡和单倍型分析ꎬ进一步明确多态性位点单倍型与生长性状之间的相关性ꎮ 结果显示ꎬ在中华绒螯蟹幼蟹 ＭＩＨ
基因中共筛选鉴定出 ５ 个 ＳＮＰ 位点ꎬ其中 ３ 个位点(Ｃ６４０Ｇ、Ｃ２５２９Ｔ 和 Ｇ２５９５Ｔ)与中华绒螯蟹生长性状具有相关

性ꎻ３ 个相关位点中共检测到 ５ 种单倍型ꎬ其中 Ｈ１ 单倍型(ＧＣＧ)的占比最高(６８􀆰 ８％)ꎬ为优势单倍型ꎻＨ３ 单倍型

(ＧＴＴ)个体的生长性状指标最高ꎬ显著高于 Ｈ２ 单倍型(ＣＣＧ)ꎮ 本研究得到的中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因上 ３ 个与生长

性状相关的 ＳＮＰ 位点ꎬ可作为候选分子标记用于中华绒螯蟹优质品种选育ꎮ
关键词:　 中华绒螯蟹ꎻ ＭＩＨ 基因ꎻ 单核苷酸多态性(ＳＮＰ)位点ꎻ 单倍型ꎻ 生长性状
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　 　 蜕皮抑制激素 ＭＩＨ(Ｍｏｌｔ Ｉｎｈｉｂｉｔｉｎｇ Ｈｏｒｍｏｎｅ)属
于甲壳动物高血糖激素(Ｃｒｕｓｔａｃｅａｎ Ｈｙｐｅｒｇｌｙｃｅｍｉｃ
ＨｏｒｍｏｎｅꎬＣＨＨ)家族神经肽ꎬ由眼柄神经细胞(Ｘ￣器
官窦腺复合体)分泌产生的一种多肽神经激素ꎬ由
窦腺的轴突末端释放[１]ꎮ 在青虾 (Ｍａｃｒｏｂｒａｃｈｉｕｍ
ｎｉｐｐｏｎｅｎｓｅ) [２]、 脊 尾 白 虾 ( Ｅｘｏｐａｌａｅｍｏｎ ｃａｒｉｎｉｃａｕ￣
ｄａ) [３]、克氏原螯虾(Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃａｌｒｋｉｉ) [４]、墨吉明

对虾 ( Ｆｅｎｎｅｒｏｐｅｎａｅｕｓ ｍｅｒｇｕｉｅｎｓｉｓ) [５] 和中 华 绒 螯

蟹[６￣７]等甲壳动物上的研究结果表明ꎬＭＩＨ 基因在

甲壳动物的蜕壳生长调控中具有重要作用ꎬ通过调

控 ＭＩＨ 基因的表达可以控制甲壳动物的蜕壳过程ꎮ
单核苷酸多态性 ( Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒ￣

ｐｈｉｓｍｓꎬ ＳＮＰ)ꎬ指单个核苷酸的变异而引起的核酸

序列多态性ꎬ此标记技术属于第 ３ 代分子标记技

术[８]ꎮ 目前 ＳＮＰ 分子标记技术在水产动物病原菌

鉴定[９￣１０]、经济性状关联分析[１１￣１４] 和分子育种[１５￣１６]

等方面得到了广泛应用ꎮ 关于中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基

因的 ＳＮＰ 分子标记研究ꎬ大多集中于性早熟性状相

关分析ꎮ Ｘｕ 等[１７]发现在中华绒螯蟹ＭＩＨ 基因 ５′非
翻译区有 ５ 个 ＳＮＰ 位点ꎬ在 ３′非翻译区有 ６ 个 ＳＮＰ
位点ꎬ然而只有 ３′非翻译区中的 １ 个 ＳＮＰ 位点与中

华绒螯蟹的性早熟相关ꎻ殷悦等[１８] 发现中华绒螯蟹

ＭＩＨ 基因内含子存在 １ 个 ＳＮＰ 位点ꎬ且其与性早熟

之间存在显著相关性ꎮ ＭＩＨ 与蜕壳生长密切相关ꎬ
但目前关于中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因的 ＳＮＰ 位点与生

长性状相关分析还未见报道ꎮ
中华绒螯蟹(Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)是中国经济价值

较高的淡水养殖品种ꎮ 中华绒螯蟹一生经历多次蜕

壳ꎬ其过程受内分泌系统和神经系统的多重调节ꎬ
ＭＩＨ 基因直接参与中华绒螯蟹的蜕壳过程[１９￣２１]ꎮ 由

于蟹蜕壳过程伴随着蟹体的生长与发育ꎬ因此 ＭＩＨ
基因在中华绒螯蟹的生长发育过程中具有重要作用ꎮ
本研究通过对中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因的测序ꎬ分析基

因的结构ꎬ筛选 ＭＩＨ 基因 ＳＮＰ 位点ꎬ分析其基因型ꎬ
明确中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因 ＳＮＰ 位点基因型与生长性

状(体重、体长、体宽和体厚)的相关性ꎬ以期为中华绒

螯蟹分子标记辅助育种提供理论基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料　
２０２１ 年 ３ 月从中国水产科学研究院淡水渔业研

究中心阳澄湖虾蟹绿色养殖基地选取重约 ６􀆰 ９５ ｇ 的

中华绒螯蟹幼蟹 １００ 只ꎬ测量每只蟹的体重、体长、体
宽和体厚ꎬ冰水浴麻醉后ꎬ剪取步足肌肉ꎬ液氮速冻

后ꎬ保存于－８０ ℃超低温冰箱ꎬ用于 ＤＮＡ 提取ꎮ
１.２　 基因组 ＤＮＡ 的提取

使用海洋动物组织基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒

(北京天根生化科技有限公司产品)进行样本基因

组 ＤＮＡ 提取ꎮ 采用 １％琼脂糖凝胶电泳检测其完整

性ꎬ采用 ＮａｎｏＰｈｏｔｏｍｅｔｅｒ￣Ｎ５０ 超微量分光光度计(德
国 Ｉｍｐｌｅｎ ＧｍｂＨ 公司产品)检测 ＤＮＡ 纯度和浓度ꎮ
１.３　 ＭＩＨ 基因 ＳＮＰ 位点筛选

根据美国国家生物技术信息中心(ＮＣＢＩ)网站

查找得到的中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因序列(ＧｅｎＢａｎｋ:
ＡＹ３１０３１３.１)ꎬ设计 ５ 对引物(表 １)ꎬ进行 ＰＣＲ 扩

增ꎮ ＰＣＲ 反应条件是 ９４ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性

３０ ｓ、５８ ℃退火 ３０ ｓ、７２ ℃延伸 ４５ ｓꎬ３５ 个循环ꎻ７２
℃延伸 ５ ｍｉｎꎬ最后于 ４ ℃冰箱保存ꎮ ＰＣＲ 扩增产

物送天霖生物科技无锡有限公司测序ꎮ 用 Ｃｌｕｓｔ￣
ａｌＸｖ１.８３ 软件进行序列比对ꎬ筛选得到中华绒螯蟹

幼蟹 ＭＩＨ 基因 ＳＮＰ 位点ꎮ 根据测序峰值图ꎬ明确

ＳＮＰ 位点的基因型ꎬ其中ꎬ单峰峰值图所对应的基因

型为纯合子ꎬ而套峰峰值图所对应的基因型为杂合

子ꎮ

表 １　 中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因扩增引物

Ｔａｂｌｅ １　 ＭＩＨ ｇｅｎｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｉｍｅｒｓ ｏｆ Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

引物名称 引物序列( ５′→３′) 位置(ｂｐ)

ＭＩＨ１Ｆ ＧＣＣＴＴＴＧＧＡＡＴＣＡＣＣＡＧＧＧＡ ２２９~２４８

ＭＩＨ１Ｒ ＡＧＣＧＣＣＧＣＡＡＴＡＣＡＡＡＴＧＴＣ ７０９~７２８

ＭＩＨ２Ｆ ＧＡＣＡＴＴＴＧＴＡＴＴＧＣＧＧＣＧＣＴ ７０９~７２８

ＭＩＨ２Ｒ ＧＧＣＣＡＴＴＣＡＣＡＧＡＣＣＴＧＡＣＡ １ １９３~１ ２１２

ＭＩＨ３Ｆ ＴＧＧＣＣＴＡＧＡＣＴＣＧＴＧＣＡＴＴＴ １ ２０８~１ ２２７

ＭＩＨ３Ｒ ＧＧＡＣＡＣＴＣＧＧＣＧＴＴＧＡＴＧＡＴ １ ７１５~１ ７３４

ＭＩＨ４Ｆ ＴＧＴＧＴＡＧＣＴＴＣＧＧＴＧＴＣＣＡＧ １ ６８０~１ ６９９

ＭＩＨ４Ｒ ＧＡＧＣＧＴＴＡＧＧＣＡＴＧＧＧＧＡＡＡ ２ ４４６~２ ４６５

ＭＩＨ５Ｆ ＣＧＣＴＣＣＣＡＣＡＣＴＴＣＡＣＣＴＴＴ ２ ４６１~２ ４８０

ＭＩＨ５Ｒ ＣＡＡＧＡＣＣＴＴＴＣＴＧＧＡＧＧＡＣＣＣ ２ ９４０~２ ９６０

１.４　 数据分析

分析各 ＳＮＰ 位点基因型与中华绒螯蟹生长性

状的关系ꎬ得到与中华绒螯蟹生长性状存在显著相

关的 ＳＮＰ 位点ꎻ进一步利用 Ｈａｐｌｏｖｉｅｗ ４.２ 软件对与

中华绒螯蟹生长性状存在显著相关的 ＳＮＰ 位点进

行单倍型和连锁不平衡分析ꎬ估算各单倍型的频率ꎮ

４５０１ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２４ 年 第 ４０ 卷 第 ６ 期



一般认为连锁不平衡系数(Ｄ′)>０􀆰 ７ 属于强连锁ꎮ
利用 ＳＰＳＳ ２０.０ 软件[２２] 分析中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因

ＳＮＰ 位点不同基因型以及不同单倍型与中华绒螯蟹

生长性状(体重、体高、体长和体厚)之间的相关性ꎮ
差异显著性水平设置为Ｐ<０􀆰 ０５ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ＭＩＨ 基因 ＳＮＰ 位点的筛选

经测序分析及碱基序列比对ꎬ中华绒螯蟹 ＭＩＨ
基因序列全长为３ ５０６ ｂｐꎬ包括 ３ 个外显子和 ２ 个内

含子ꎮ 在 ＭＩＨ 基因碱基序列上共筛选得到 ５ 个

ＳＮＰ 位点ꎬ位置如图 １ 所示ꎮ 第 １ 内含子上有 ３ 个

ＳＮＰ 位点(Ｔ６１４Ｃ、Ｔ６２１Ｃ 和 Ｃ６４０Ｇ)ꎬ３′非翻译区和

第 ３ 外显子上各有 １ 个 ＳＮＰ 位点ꎬ分别为 Ｇ２５９５Ｔ
和 Ｃ２５２９Ｔꎮ 第 ３ 外显子上的 ＳＮＰ 位点为无义突变ꎮ
　 　 中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因 ＳＮＰ 位点测序峰值图如

图 ２ 所示ꎮ Ｔ６１４Ｃ 位点单峰对应的纯合子为 Ｃ / Ｃꎬ
套峰对应的杂合子为 Ｔ / Ｃꎻ Ｔ６２１Ｃ 位点单峰对应的

纯合子为 Ｔ / Ｔꎬ套峰对应的杂合子为 Ｔ / Ｃꎻ Ｃ６４０Ｇ 位

点单峰对应的纯合子为 Ｇ / Ｇꎬ套峰对应的杂合子为

Ｃ / Ｇꎻ Ｃ２５２９Ｔ 位点单峰对应的纯合子为 Ｔ / Ｔꎬ套峰

对应的杂合子为 Ｃ / ＴꎻＧ２５９５Ｔ 位点单峰对应的纯合

子为 Ｇ / Ｇꎬ套峰对应的杂合子为 Ｇ / Ｔꎮ

灰色突出显示为 ＳＮＰ 位点ꎬ５′非翻译区、３′非翻译区及内含子用小写字母表示ꎬ外显子用大写字母表示ꎮ
图 １　 中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因全长序列和 ５ 个 ＳＮＰ 位点所在的位置

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｆｕｌｌ￣ｌｅｎｇｔｈ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ＭＩＨ ｇｅｎｅ ｏｆ Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ＳＮＰ ｌｏｃｉ

　 　 ５ 个 ＳＮＰ 位点的基因型类型与频率和等位基因

类型与频率见表 ２ꎮ 从表中数据可知ꎬ所有位点均有

３ 个基因型和 ２ 个等位基因ꎮ Ｃ６４０Ｇ 和 Ｇ２５９５Ｔ 位点

的优势基因型是 ＧＧꎬ其频率分别为 ５９％和 ９２％ꎻ
Ｃ２５２９Ｔ、Ｔ６１４Ｃ、Ｔ６２１Ｃ 位点的优势基因型是 ＣＣꎬ其频

率分别为 ９１％、７３％和 ５９％ꎮ 位点 Ｃ６４０Ｇ 和 Ｇ２５９５Ｔ
的优势等位基因类型是 Ｇꎬ其频率分别为 ７２􀆰 ０％和

９５􀆰 ０％ꎻ位点 Ｃ２５２９Ｔ、Ｔ６１４Ｃ、Ｔ６２１Ｃ 的优势等位基因

类型是 Ｃꎬ其频率分别为 ９４􀆰 ０％、８５􀆰 ５％和 ７６􀆰 ０％ꎮ
２.２　 中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因 ＳＮＰ 位点基因型与生

长性状之间的相关性

　 　 中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因 ５ 个 ＳＮＰ 位点不同基因

型个体的生长性状指标如表 ３ 所示ꎮ 从表 ３ 可以看

出ꎬ位点 Ｔ６１４Ｃ 和 Ｔ６２１Ｃ 的不同基因型个体之间的
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体重、体长、体宽及体厚等生长性状指标无显著差

异ꎬ而位点 Ｃ６４０Ｇ、Ｃ２５２９Ｔ 和 Ｇ２５９５Ｔ 的不同基因型

个体的生长性状指标存在一定的差异ꎮ 位点 Ｃ６４０Ｇ
为 ＧＧ 基因型的体重、体长、体宽和体厚显著高于

ＣＧ 基因型ꎬＣＣ 基因型的蟹体生长性状指标介于两

者之间ꎬ但与 ２ 者都没有显著差异ꎮ 位点 Ｃ２５２９Ｔ

优势基因型 ＣＣ 的体长、体宽和体厚显著低于 ＣＴ 基

因型ꎬ而 ＴＴ 基因型个体的生长性状指标介于 ＣＣ 基

因型和 ＣＴ 基因型之间ꎮ 同样ꎬ位点 Ｇ２５９５Ｔ 优势基

因型 ＧＧ 的体长、体宽和体厚都显著低于 ＧＴ 基因

型ꎮ

图 ２　 中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因 ５ 个 ＳＮＰ 位点测序峰值图

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｐｅａｋ ｍａｐ ｏｆ ｆｉｖｅ ＳＮＰ ｌｏｃｉ ｏｆ ＭＩＨ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

表 ２　 中华绒螯蟹ＭＩＨ基因 ５个 ＳＮＰ 位点的基因型和等位基因频率

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ａｎｄ ａｌｌｅｌｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ＳＮＰ ｌｏｃｉ ｉｎ ＭＩＨ
ｇｅｎｅ ｏｆ Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

位点
基因型

类型 频率(％)

等位基因

类型 频率(％)

Ｔ６１４Ｃ ＣＣ ７３ Ｃ ８５.５

ＴＣ ２５ Ｔ １４.５

ＴＴ ２

Ｔ６２１Ｃ ＣＣ ５９ Ｃ ７６.０

ＴＣ ３４ Ｔ ２４.０

ＴＴ ７

Ｃ６４０Ｇ ＧＧ ５９ Ｇ ７２.０

ＣＧ ２６ Ｃ ２８.０

ＣＣ １５

Ｃ２５２９Ｔ ＣＣ ９１ Ｃ ９４.０

ＣＴ ６ Ｔ ６.０

ＴＴ ３

Ｇ２５９５Ｔ ＧＧ ９２ Ｇ ９５.０

ＧＴ ６ Ｔ ５.０

ＴＴ ２

２.３　 中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因 ＳＮＰ 位点单倍型与生

长性状之间的相关性

　 　 对中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因中与生长显著相关的 ３
个 ＳＮＰ 位点(Ｃ６４０Ｇ、Ｃ２５２９Ｔ 和 Ｇ２５９５Ｔ)连锁不平衡

和单倍型分析结果如图 ３ 和表 ４ 所示ꎮ 位点 Ｃ６４０Ｇ
和位点 Ｃ２５２９Ｔ 连锁不平衡系数为 ０􀆰 ２７ꎬ位点 Ｃ６４０Ｇ
和位点 Ｇ２５９５Ｔ 连锁不平衡系数为 ０􀆰 １１ꎬ位点 Ｇ２５９５Ｔ
和位点 Ｃ２５２９Ｔ 之间的连锁不平衡系数为 １􀆰 ００ꎮ 其

中ꎬ位点 Ｃ２５２９Ｔ 和 Ｇ２５９５Ｔ 之间处于强连锁不平衡状

态ꎮ ３ 个 与 生 长 显 著 相 关 的 Ｃ６４０Ｇ、 Ｃ２５２９Ｔ 和

Ｇ２５９５Ｔ 位点共检测到 ５ 种单倍型Ｈ１~Ｈ５(表 ４)ꎮ ５
个单倍型中ꎬＨ１ 单倍型频率最高(６８􀆰 ８％)ꎬ为优势单

倍型ꎻＨ５ 单倍型频率最低ꎬ为 １􀆰 ０％ꎮ
ＭＩＨ 基因单倍型与生长性状指标之间的关联性

如表 ５ 所示ꎮ 从表中可以看出ꎬ蟹个体生长性状指

标(体重、体长、体宽和体厚)从高到低的单倍型依

次为 Ｈ３、Ｈ４、Ｈ５、Ｈ１、Ｈ２ꎬ其中 Ｈ３ 单倍型个体的生

长性状指标(体重、体长、体宽和体厚)皆显著高于

Ｈ２ 单倍型ꎮ
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表 ３　 中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因 ５ 个 ＳＮＰ 位点不同基因型个体生长性状的差异分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ａｔ ｆｉｖｅ ＳＮＰ ｌｏｃｉ ｏｆ ＭＩＨ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

位点　 基因型 体重(ｇ) 体长(ｃｍ) 体宽(ｃｍ) 体厚(ｃｍ)

Ｔ６１４Ｃ ＣＣ ６.９３５±０.４７６ａ ２.１８０±０.０４８ａ ２.２７７±０.０４９ａ １.１４５±０.０３０ａ

ＴＣ ６.９０２±０.０３０ａ ２.２４８±０.０５８ａ ２.３６２±０.０６３ａ １.１７５±０.０３７ａ

ＴＴ ８.１３５±１.４０５ａ ２.３９５±０.１２５ａ ２.５００±０.１８０ａ １.２７５±０.０９５ａ

Ｔ６２１Ｃ ＣＣ ７.１１４±０.４９９ａ ２.２１０±０.０５１ａ ２.３０８±０.０５２ａ １.１６３±０.０３１ａ

ＴＣ ６.４７１±０.６２４ａ ２.１５８±０.０６５ａ ２.２６３±０.０６８ａ １.１２１±０.０４０ａ

ＴＴ ７.９０６±１.２０５ａ ２.３３９±０.１２４ａ ２.４５６±０.１３４ａ １.２５３±０.０８４ａ

Ｃ６４０Ｇ ＧＧ ７.６９２±０.５１５ａ ２.２７８±０.０５１ａ ２.３９０±０.０５２Ａ １.２０４±０.０３１Ａ

ＣＣ ６.５３０±０.９６０ａｂ ２.１５８±０.１００ａｂ ２.２４２±０.１０６ＡＢ １.１３７±０.０６６ＡＢ

ＣＧ ５.５１２±０.５２０ｂ ２.０５０±０.０６２ｂ ２.１４１±０.０６４Ｂ １.０５５±０.０３７Ｂ

Ｃ２５２９Ｔ ＣＴ ９.５４３±１.１１７ａ ２.５０５±０.０９３ａ ２.６０７±０.１０８ａ １.３５０±０.０７２ａ

ＴＴ ８.１９０±０.７０９ａ ２.３９０±０.０６８ａｂ ２.５１３±０.０８８ａｂ １.２７３±０.０５０ａｂ

ＣＣ ６.７３９±０.３９５ａ ２.１７５±０.０４０ｂ ２.２７６±０.０４２ｂ １.１３８±０.０２５ｂ

Ｇ２５９５Ｔ ＧＴ ９.５４３±１.１１７ａ ２.５０５±０.０９３ａ ２.６０７±０.１０８ａ １.３５０±０.０７２ａ

ＴＴ ８.７１５±０.８２５ａ ２.４４０±０.０８０ａｂ ２.５８０±０.１００ａｂ １.３１０±０.０６０ａｂ

ＧＧ ６.７４３±０.３９３ａ ２.１７６±０.０４０ｂ ２.２７７±０.０４１ｂ １.１３９±０.０２４ｂ

同一列中不同大写和小写字母分别表示各位点基因型个体间差异极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)和差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

ｒｓ１ 表 示 位 点 Ｃ６４０Ｇꎬ ｒｓ２ 表 示 位 点 Ｃ２５２９Ｔꎬ ｒｓ３ 表 示 位 点

Ｇ２５９５Ｔꎮ
图 ３　 中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因 ＳＮＰ 位点连锁不平衡分析

Ｆｉｇ.３　 Ｌｉｎｋａｇｅ ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＳＮＰ ｌｏｃｉ ｉｎ ＭＩＨ ｇｅｎｅ
ｏｆ Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

表 ４　 中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因突变位点单倍型分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＭＩＨ ｇｅｎｅ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ

ｓｉｎｅｎｓｉｓ

单倍型名称 单倍型 频率(％)

Ｈ１ ＧＣＧ ６８.８

Ｈ２ ＣＣＧ ２５.２

Ｈ３ ＧＴＴ ３.２

Ｈ４ ＣＴＴ １.８

Ｈ５ ＣＴＧ １.０

３　 讨 论

ＭＩＨ 基因是甲壳动物高血糖激素(ＣＨＨ)基因

家族的一员ꎬ在甲壳动物生长发育过程中起着至关

重要的作用ꎮ 高俊娜[２３] 对三疣梭子蟹 ＭＩＨ 基因的

ＳＮＰ 位点进行了筛选ꎬ在 ＭＩＨ 基因的外显子序列 １
上找到了 １ 个 ＳＮＰ 位点 Ｇ２１２Ａꎬ该位点突变导致精

氨酸改变为谷氨酰胺ꎻＹｕ 等[２４]在斑节对虾的 ＭＩＨ１
和 ＭＩＨ２ 基因中分别检测到 １ 个 ＳＮＰ 位点ꎻ Ｘｕ
等[２５]在克氏原螯虾 ＭＩＨ 基因的 ５′端非编码区和 ３′
端非编码区共鉴定出了 １７ 个 ＳＮＰ 位点ꎬ其中位点

ｇ.￣１２Ｃ>Ｇ 与体重显著相关ꎮ 上述研究结果说明将

ＭＩＨ 基因作为甲壳动物生长性状分子标记候选基因

是合理的ꎮ 本研究用直接测序法从中华绒螯蟹幼蟹

ＭＩＨ 基因序列中共鉴定出 ５ 个 ＳＮＰ 位点ꎬ并发现 ３
个与生长性状相关的 ＳＮＰ 位点(Ｃ６４０Ｇ、Ｃ２５２９Ｔ 和

Ｇ２５９５Ｔ)ꎮ 位 点 Ｃ６４０Ｇ 中 的 ＧＧ 基 因 型 个 体、
Ｃ２５２９Ｔ 中的 ＣＴ 基因型个体、Ｇ２５９５Ｔ 中的 ＧＴ 基因

型个体均表现出较优的生长性状ꎬ说明这 ３ 个位点

可以作为提高中华绒螯蟹体重的候选分子标记位

点ꎮ
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表 ５　 中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因突变位点单倍型与生长性状的关系

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ＭＩＨ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

单倍型名称 样本数(个) 体重(ｇ) 体长(ｃｍ) 体宽(ｃｍ) 体厚(ｃｍ)

Ｈ１ ８４ ７.０００±０.４１０ａｂ ２.２１０±０.０４０ａｂ ２.３１０±０.０４０ａｂ １.１６０±０.０３０ａｂ

Ｈ２ ３９ ５.８００±０.５００ｂ ２.０８０±０.０６０ｂ ２.１７０±０.０６０ｂ １.０８０±０.０４０ｂ

Ｈ３ ６ ９.０６０±０.９６０ａ ２.４５０±０.０８０ａ ２.５８０±０.１００ａ １.３２０±０.０６０ａ

Ｈ４ ３ ８.７４０±１.９５０ａｂ ２.４２０±０.１８０ａｂ ２.５２０±０.１９０ａｂ １.３００±０.１２０ａｂ

Ｈ５ ３ ８.４９０±２.０２０ａｂ ２.３９０±０.１８０ａｂ ２.４８０±０.１９０ａｂ １.２８０±０.１３０ａｂ
同一列不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

　 　 单倍型是指在同一个染色体上作为一个整体而

共同遗传的块状区域内多个基因座上等位基因的组

合ꎬ其比单个 ＳＮＰ 位点包含更多的有价值信息ꎮ 目

前在动物基因单倍型与生长性状的关联分析方面已

有较多研究ꎮ 例如ꎬ王明远等[２６] 通过连锁不平衡分

析发现绵阳 ＭＴＮＲ１Ａ 基因单倍型与产羔数具有显

著相关性ꎻ祁增源等[２７] 将青海高原型牦牛 ＳＣＤ 基

因单倍型与生长性状进行关联性分析ꎬ发现 Ｈ１Ｈ３为

最优组合单倍型ꎬＳＣＤ 基因可作为优质牦牛筛选的

分子标记辅助候选基因ꎻ石福岳等[２８] 将早胜牛

ＣＡＰＮ１ 基因上检测到的 ４ 个 ＳＮＰ 位点存在的 ６ 种

单倍型与肉质性状进行关联分析ꎬ发现单倍型与早

胜牛的肉品质性状具有显著相关性ꎬ因此这 ４ 个位

点可作为优质早胜牛选育的候选分子标记位点ꎮ 本

研究通过中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因 ３ 个与生长性状相

关的 ＳＮＰ 位点连锁不平衡分析ꎬ并构建单倍型ꎬ发
现 ３ 个 ＳＮＰ 位点共存在 ５ 种单倍型ꎬ且不同单倍型

中华绒螯蟹个体生长性状指标存在较大的差异ꎬＨ３
单倍型个体占据一定的生长优势ꎬ其体重、体长、体
宽和体厚显著大于 Ｈ２ 单倍型个体ꎮ Ｈ３ 单倍型中

华绒螯蟹具有较高的生长力ꎬ是优良的种质资源ꎮ

４　 结 论

本研究在中华绒螯蟹 ＭＩＨ 基因中共筛选出 ５ 个

ＳＮＰ 位点ꎬ其中 Ｃ６４０Ｇ、Ｃ２５２９Ｔ 和 Ｇ２５９５Ｔ ３ 个位点与

生长性状之间具有相关性ꎮ ３ 个位点中 Ｃ２５２９Ｔ 和

Ｇ２５９５Ｔ 处于强连锁不平衡状态ꎻ３ 个位点存在 ５ 种单

倍型ꎬ其中 Ｈ３ 单倍型个体占据一定的生长优势ꎬ是
优良的种质资源ꎮ
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