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摘要    本研究利用 10 个微卫星分子标记分析了中华绒螯蟹(Eriocheir sinensis) 3 个不同水系人工

选育群体(“长江 1 号”、“光合 1 号”和七里海河蟹)和 1 个海河流域自然群体的遗传多样性和遗传

分化水平。结果显示，10 个位点在 4 个群体中的等位基因数(N)为 3~17，平均等位基因数为 8.5~9.7，

平均期望杂合度为 0.720~0.745，平均观测杂合度为 0.566~0.661，平均多态信息含量为 0.687~0.716，

近交系数(Fis)范围为–0.080~0.827。在 40 个群体–位点组合中，有 13 个群体–位点组合显著偏离哈

迪–温伯格平衡(P<0.05)。遗传多样性分析结果显示，与海河自然群体相比，3 个人工选育群体遗传

多样性水平略有降低，但仍保持在较高水平，具有较大的选育潜力。遗传分化分析结果显示，群体

间遗传分化指数(Fst)范围为 0.015~0.075，遗传相似度为 0.7702~0.9401，遗传距离为 0.0617~0.2611。

基于 Nei’s 遗传距离构建了群体 UPGMA 系统进化树，自然群体和“光合 1 号”聚为一支，而七里

海河蟹群体单独聚为一支。综上所述，4 个中华绒螯蟹群体间的遗传分化水平较低，群体遗传多样

性较高。本研究将为中华绒螯蟹选育繁育和种质资源利用与管理等提供理论基础。 
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中华绒螯蟹(Eriocheir sinensis)俗称河蟹，自然分

布于我国长江、黄河、辽河和瓯江等河川及附近地区

(Ma et al, 2007; 肖起珍等, 2017)。自 20 世纪 70 年代

末突破人工育苗技术难关，经过 30 余年的发展，中

华绒螯蟹养殖遍布我国辽宁、河北、天津、山东、江

苏、浙江等沿海省份及广大内陆地区，成为我国重要

经济甲壳动物之一(李晶晶等, 2016)。随着中华绒螯

蟹养殖产业的规模化发展，过度捕捞野生自然资源，

无序引进异地苗种，大大加剧了中华绒螯蟹种质退化

和混杂，已成为当前养殖生产发展的瓶颈(王成辉等, 
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2002)。研究和保护中华绒螯蟹种质资源，对河蟹养

殖业的持续稳定发展具有重要意义。近年来，科研院

所和养殖企业积极开展中华绒螯蟹良种人工选育工

作，已培育出 5 个国家级新品种(“光合 1 号”、“长

江 1 号”、“长江 2 号”、“江海 21”和“诺亚 1 号”)。 

天津市地处环渤海中部，具有得天独厚的海、淡

水养殖环境条件，中华绒螯蟹养殖历史悠久。辖区内

的七里海是我国重要的古海岸与古湿地保护区，独特

的生态环境创出了味道鲜美、膏满黄肥的天津市特色

农产品品牌——七里海河蟹(朱广奇, 2012; 杜红梅, 

2014)。然而，50 年代末期，天津海河入海口处建设

了防潮闸，切断了中华绒螯蟹的生殖洄游通道，导致

本地区自然资源逐年减少。2000 年，天津市水生动

物疫病预防控制中心采集七里海核心区中华绒螯蟹

野生群体作为选育基础群体，利用群体选育技术连续

选育 6 代，获得快速生长的七里海河蟹群体。 

在传统人工选育中，由于长期不引进外来亲本，

经过连续多代选育获得的新品种或新品系，其种群遗

传多样性是否有所降低，有待进行科学评价。一般认

为，遗传多样性的大小及其群体遗传结构跟一个物种

的进化潜力和抵御不良环境的能力密切相关(李博 , 

2000)。因此，分析检测育种群体的遗传特征，对于

中华绒螯蟹选育效果预测、种质资源保护以及养殖产

业健康持续发展意义重大。 

目前，天津地区中华绒螯蟹资源主要有人工选育

群体“七里海河蟹”、“长江 1 号”、“光合 1 号”以及

海河流域自然群体。本研究利用 10 个多态性丰富的

微卫星分子标记，比较分析了天津地区 4 个中华绒螯

蟹群体的遗传多样性和群体间的遗传分化，旨在为开

展中华绒螯蟹选育和种质资源利用与管理等工作提

供理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

本实验共采集 4 个中华绒螯蟹群体，每个群体样

品数量为 60 只(表 1)。七里海河蟹群体于 2012 年采

自天津市蟹源水产养殖有限公司，为天津地区海河流

域人工选育的第 6 代成蟹群体；自然群体于 2012 年

采自海河入海口，是天津地区海河流域野生成蟹种

群；“长江 1 号”和“光合 1 号”于 2013 年分别采自

江苏省淡水水产研究所和盘锦光合蟹业有限公司，为

长江水系和辽河水系人工选育幼蟹群体。采集的 4 个

中华绒螯蟹群体同属奇数年群体。分别剪取每只中华

绒螯蟹步足肌肉组织，置于–20℃冰箱保存备用。 

1.2  微卫星引物 

本研究选用了 10 个已发表的多态性较高的微卫

星位点，用于中华绒螯蟹 4 个群体的遗传分析(Li et al, 

2016)。引物由生工生物工程(上海)股份有限公司合

成，引物序列及特征见表 2。 

1.3  DNA 提取与检测 

采用天根生化科技有限公司的海洋动物组织基

因组 DNA 提取试剂盒，提取中华绒螯蟹肌肉组织的

总 DNA，并用 1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 质量，

紫外分光光度法测定 DNA 浓度和纯度。用灭菌双蒸

水将 DNA 稀释成 100 µg/ml 后，–20℃保存备用。 

1.4  PCR 反应体系、反应程序及扩增产物的检测 

PCR 反应在 10 µl 体系中进行，包括 1×buffer、

2 mmol/L MgCl2、0.2 mmol/L dNTP、1 µmol/L 引物、

0.25 U Taq DNA 聚合酶(TaKaRa)和 100 ng DNA 模

板。PCR 程序：94℃预变性 3 min；94℃变性 1 min，

退火 1 min，72℃延伸 1 min，35 个循环；最后 72℃

延伸 5 min。PCR 扩增产物用 6%的变性聚丙烯酰胺

凝胶电泳检测，硝酸银法染色，10 bp DNA ladder 

(Invitrogen)作为 Marker 检测扩增片段大小。 

1.5  数据分析 

使用 Microsatellite AnalyseR (MSA)软件计算各

微卫星位点在 4 个群体中的等位基因数(N)、期望杂

合度(He)和观测杂合度(Ho) (Dieringer et al, 2003)。用 

 
表 1  中华绒螯蟹群体的取样时间、地点、群体类型和样本数 

Tab.1  The sampling time, location, population and size of E. sinensis 

群体 
Population 

采样地点 
Sampling location

采样时间 
Sampling time 

群体类型 
Type of population 

样本数 
Sample size 

七里海河蟹 Qilihai crab 天津 Tianjin 2012 选育群体 Breeding population 60 

自然群体 Wild population 天津 Tianjin 2012 自然群体 Wild population 60 

长江 1 号 Yangtze No. 1 江苏 Jiangsu 2013 选育群体 Breeding population 60 

光合 1 号 Guanghe No. 1 辽宁 Liaoning 2013 选育群体 Breeding population 60 
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表 2  中华绒螯蟹 10 个微卫星位点特征 
Tab.2  Characteristics of ten microsatellite loci of E. sinensis 

位点名称 
Locus 

GenBank 登录号 
GenBank accession No. 

重复单元 
Repeat motif 

引物序列 
Primer sequence (5~3) 

退火温度 

Ta (℃) 

SSR352 FL572494 (GT)10 F: CACTCGGTACAAACATCAC 53 

   R: AATGGGTATGGATTTAGTGT  

SSR1240 FG982578 (TACA)11 F: ATTGTAGCCATACCAGCAT 52 

   R: ACAAATCTTACAACTACGGC  

SSR1300 FL575122 (TG)10 F: CCCTTGTTGATTGCCCTA 55 

   R: GTCACGAAGAAGCACCTC  

SSR1053 FL572054 (CA)10 F: CTACACCAAGACCTCCTCGT 57 

   R: GGCTGGTTTGTTGGGTAAG  

SSR1289 FL574500 (TTA)13 F: ACCTTGTGGATACCAGCAT 50 

   R: TTCCCTTCAACCATACATAA  

SSR271 FG359821 (TG)12 F: GCTTCTCACCCGTGATGT 54 

   R: CTCCTCCTTTGCTTTCTTTA  

SSR1482 FL576108 (TG)7 F: ACTATCCCTGCCTCACTACCG 57 

   R: GAACAAACATTACCGTCACTCG  

SSR1171 FG357452 (AC)8N5(TC)6 F: CAATCTGCCCTAATCTGTCTGTAA 57 

   R: GGGAAAGGTAGGAGGATAAGTGA  

SSR1126 FG359126 (AAGG)12 F: TGTCCAGTCTCCCATCAA 54 

   R: TGGTATGGTCGCTAATCTC  

SSR709 FL574505 (GCA)7 F: GCAGCCACAACCAGCAGAAG 60 

   R: CTCGCCATGCAGGATCACC  

 
公式 Ne=1/∑xi

2 计算有效等位基因数(Ne) (xi 表示每个

位点第 i 个等位基因的频率) (Kimura et al, 1964)。

FSTAT 2.9.3 软件(Goudet, 2001)计算每个群体每个位

点的近交系数(Fis)。应用 PIC-CALC 0.6 软件计算多

态信息含量(PIC)。Genepop 4.2 软件检测 10 个位点的

哈迪-温伯格平衡(HWE)偏离情况，并比较分析各位

点在群体间等位基因频率(Raymond et al, 1995)。

MSA 软件计算 Fst 值(Weir et al, 1984)。应用 SPAGeDi 

1.1 软件(Hardy et al, 2002)对无效等位基因进行校正，

Bonferroni 检验对显著性水平的多点检测进行校正

(Rice, 1989)。使用 Popgene Version 1.31 计算 Nei’s

遗传距离(Nei, 1978)，利用 MEGA 5 软件构建群体间

UPGMA 系统进化树(Tamura et al, 2011)。 

2  结果与分析 

2.1  微卫星位点多态性及群体遗传多样性 

应用选取的 10 对微卫星引物，对 4 个中华绒螯

蟹群体共 240 个个体进行扩增分析，遗传多样性参数

见表 3。等位基因数范围为 3~17，其中，位点 SSR352

和 SSR1289 等位基因数最多(N=17)，分别出现在七里

海河蟹群体和自然群体中。七里海河蟹、自然群体、

“长江 1 号”和“光合 1 号”的平均等位基因数分别

为 9.4、9.7、9.0 和 8.5；平均观测杂合度为 0.658、

0.661、0.566和 0.618；平均期望杂合度为 0.720、0.745、

0.732 和 0.720；平均多态信息含量为 0.691、0.716、

0.694 和 0.687，所有参数的最高平均值均出现在自然

群体中。所有位点的平均观测杂合度均略低于平均期

望杂合度，4 个群体均具有较高的平均期望杂合度

(>0.5)和平均多态信息含量(>0.5)。 

10 个位点在 4 个群体中的近交系数 Fis 范围为

–0.080~0.827。在七里海河蟹群体中，位点 SSR1240、

SSR1053 和 SSR709 的近交系数为负值；在“光合 1

号”群体中，位点 SSR1289、SSR1126 和 SSR709 的

近交系数为负值；在自然群体中，位点 SSR709 的近

交系数为负值，其余均为正值。经过 Bonferroni 校正

后，10 个位点在 4 个群体中，有 13 个显著偏离哈迪
温伯格平衡(P<0.05)。其中，“长江 1 号”中偏离 HWE

平衡的位点最多，为 5 个，七里海河蟹和海河自然群

体均有 3 个位点出现显著偏离，“光合 1 号”偏离位

点最少，为 2 个。 

2.2  群体间的遗传分化 

4 个群体间的 Fst 值存在显著差异(P<0.05)，结果 
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表 3  4 个中华绒螯蟹群体 10 个微卫星位点的遗传多样性 
Tab.3  Genetic diversities of ten microsatellite loci in four populations of E. sinensis 

位点名称 
Locus 

统计指标 
Statistical index 

七里海河蟹 
Qilihai crab 

自然群体 
Wild population 

长江 1 号 
Yangtze No. 1 

光合 1 号 
Guanghe No. 1 

SSR352 N (Ne) 17(11.4) 15(8.7) 13(9.1) 12(9.4) 
 Ho 0.768 0.849 0.793 0.897 
 He 0.920 0.894 0.898 0.901 
 Fis 0.162* 0.046* 0.113* 0.001 
 PIC 0.906 0.874 0.880 0.884 
SSR1240 N (Ne) 13(8.0) 11(7.5) 8(5.6) 9(4.6) 
 Ho 0.883 0.795 0.548 0.692 
 He 0.883 0.878 0.833 0.797 
 Fis –0.005 0.089 0.338* 0.124 
 PIC 0.863 0.853 0.797 0.761 
SSR1300 N (Ne) 5(2.5) 4(1.8) 7(3.2) 5(3.2) 
 Ho 0.519 0.327 0.610 0.593 
 He 0.602 0.443 0.691 0.697 
 Fis 0.134 0.259 0.113 0.145 
 PIC 0.560 0.409 0.649 0.646 
SSR1053 N (Ne) 6(3.2) 7(3.6) 9(3.8) 6(3.3) 
 Ho 0.741 0.661 0.717 0.661 
 He 0.697 0.725 0.739 0.704 
 Fis –0.069 0.085 0.027 0.057 
 PIC 0.637 0.676 0.691 0.651 
SSR1289 N (Ne) 12(7.0) 17(9.1) 14(6.2) 13(6.5) 
 Ho 0.782 0.847 0.818 0.898 
 He 0.864 0.898 0.847 0.853 
 Fis 0.092 0.052 0.030 –0.058 
 PIC 0.842 0.881 0.825 0.828 
SSR271 N (Ne) 6(3.8) 8(5.9) 8(5.8) 7(5.6) 
 Ho 0.615 0.720 0.719 0.692 
 He 0.744 0.847 0.836 0.829 
 Fis 0.168 0.143 0.136 0.162 
 PIC 0.699 0.809 0.805 0.798 
SSR1482 N (Ne) 7(2.1) 6(3.4) 3(2.1) 5(2.3) 
 Ho 0.250 0.917 0.091 0.296 
 He 0.518 0.712 0.525 0.567 
 Fis 0.516* 0.294* 0.827* 0.476* 
 PIC 0.475 0.657 0.411 0.490 
SSR1171 N (Ne) 8(6.7) 11(7.7) 11(5.4) 12(7.2) 
 Ho 0.900 0.340 0.492 0.400 
 He 0.860 0.879 0.821 0.869 
 Fis 0.053* 0.612* 0.400* 0.539* 
 PIC 0.832 0.857 0.790 0.847 
SSR1126 N (Ne) 14(9.3) 11(9.7) 11(5.2) 12(8.5) 
 Ho 0.883 0.892 0.737 0.950 
 He 0.900 0.909 0.815 0.890 
 Fis 0.014 0.012 0.092 –0.072 
 PIC 0.883 0.887 0.790 0.871 
SSR709 N (Ne) 6(1.3) 7(1.3) 6(1.5) 4(1.1) 
 Ho 0.233 0.267 0.138 0.100 
 He 0.217 0.261 0.319 0.097 
 Fis –0.080 –0.026 0.567* –0.032 
 PIC 0.208 0.252 0.300 0.095 

平均 N (Ne) 9.4(5.53) 9.7(5.87) 9.0(4.79) 8.5(5.17) 

Average Ho 0.658 0.661 0.566 0.618 
 He 0.720 0.745 0.732 0.720 
 PIC 0.691 0.716 0.694 0.687 

注：*表示显著偏离哈迪温伯格平衡(P<0.05) 
Note: * means significant deviation from Hardy-Weinberg equilibrium (P<0.05) 
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如表 4 所示，七里海河蟹群体与“长江 1 号”群体、

“光合 1 号”群体的遗传分化程度较高，达到中等水

平(Fst>0.05)；七里海河蟹群体与自然群体、自然群体

与“长江 1 号”群体、自然群体与“光合 1 号”群体、

“长江 1 号”群体与“光合 1 号”群体的遗传分化程

度处于低水平(Fst<0.05)。分别对每个位点进行等位基

因频率的群体间两两比较，60 个比较中有 28 个差异

显著(P<0.05) (表 6)。 

4 个群体两两间的遗传相似度范围为 0.7702~ 

0.9401，遗传距离(Dc)范围为 0.0617~0.2611，群体间

遗传距离越大的遗传相似性越低(表 5)。基于 Nei’s

遗传距离构建的群体 UPGMA 系统进化树显示，自然

群体与“光合 1 号”聚为一支后，再与“长江 1 号”

聚为一支，而七里海河蟹群体单独聚为一支(图 1)。 
 

表 4  群体两两间的遗传分化指数(Fst) 
Tab.4  Genetic differentiation index (Fst) between any two populations 

群体  
Population 

七里海河蟹  
Qilihai crab 

自然群体  
Wild population 

长江 1 号  
Yangtze No. 1 

光合 1 号  
Guanghe No. 1 

七里海河蟹 Qilihai crab — — — — 

自然群体 Wild population 0.048* — — — 

长江 1 号 Yangtze No. 1 0.075* 0.033* — — 

光合 1 号 Guanghe No. 1 0.066* 0.015* 0.038* — 

注：*表示差异显著(P<0.05)，下同 
Note: * means significant difference (P<0.05). The same as below 

 

表 5  4 个中华绒螯蟹群体的遗传相似度和遗传距离 
Tab.5  Nei’s genetic identity and genetic distance of the four populations of E. sinensis 

群体  
Population 

七里海河蟹 
Qilihai crab 

自然群体 
Wild population 

长江 1 号 
Yangtze No. 1 

光合 1 号 
Guanghe No. 1 

七里海河蟹 Qilihai crab — 0.8484 0.7702 0.8021 

自然群体 Wild population 0.1643 — 0.8846 0.9401 

长江 1 号 Yangtze No. 1 0.2611 0.1227 — 0.8780 

光合 1 号 Guanghe No. 1 0.2205 0.0617 0.1301 — 

注：对角线以上为遗传相似度；对角线以下为遗传距离 
Note: The diagonal above was genetic identity; the diagonal below was genetic distance 

 

 
 

图 1  基于 Nei’s (1978)遗传距离构建的 4 个中华绒螯蟹群体的 UPGMA 系统进化树 
Fig.1  UPGMA dendrogram of four populations of E. sinensis based on Nei’s (1978) genetic distance 

 

表 6  10 个微卫星位点等位基因频率的群体间两两比较 
Tab.6  Comparisons of allele frequency in ten microsatellite loci between any two populations 

位点名称 
Locus 

群体 
Population 

七里海河蟹 
Qilihai crab 

自然群体 
Wild population

长江 1 号 
Yangtze No. 1 

光合 1 号 
Guanghe No. 1

SSR352 七里海河蟹 Qilihai crab — — — — 

 自然群体 Wild population 0.135 — — — 

 长江 1 号 Yangtze No. 1 0.252 0.000* — — 

 光合 1 号 Guanghe No. 1 0.053 0.054 0.010 — 

SSR1240 七里海河蟹 Qilihai crab — — — — 

 自然群体 Wild population 0.499 — — — 

 长江 1 号 Yangtze No. 1 0.010 0.046 — — 

 光合 1 号 Guanghe No. 1 0.008* 0.115 0.573 — 
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续表 6 

位点名称 
Locus 

群体 
Population 

七里海河蟹 
Qilihai crab 

自然群体 
Wild population

长江 1 号 
Yangtze No. 1 

光合 1 号 
Guanghe No. 1

SSR1300 七里海河蟹 Qilihai crab — — — — 

 自然群体 Wild population 0.059 — — — 

 长江 1 号 Yangtze No. 1 0.329 0.006* — — 

 光合 1 号 Guanghe No. 1 0.016 0.000* 0.174 — 

SSR1053 七里海河蟹 Qilihai crab — — — — 

 自然群体 Wild population 0.000* — — — 

 长江 1 号 Yangtze No. 1 0.642 0.000* — — 

 光合 1 号 Guanghe No. 1 0.000* 0.076 0.000* — 

SSR1126 七里海河蟹 Qilihai crab — — — — 

 自然群体 Wild population 0.040 — — — 

 长江 1 号 Yangtze No. 1 0.000* 0.000* — — 

 光合 1 号 Guanghe No. 1 0.000* 0.002* 0.000* — 

SSR1289 七里海河蟹 Qilihai crab — — — — 

 自然群体 Wild population 0.215 — — — 

 长江 1 号 Yangtze No. 1 0.176 0.003* — — 

 光合 1 号 Guanghe No. 1 0.220 0.052 0.032 — 

SSR271 七里海河蟹 Qilihai crab — — — — 

 自然群体 Wild population 0.038 — — — 

 长江 1 号 Yangtze No. 1 0.005* 0.820 — — 

 光合 1 号 Guanghe No. 1 0.000* 0.392 0.542 — 

SSR1482 七里海河蟹 Qilihai crab — — — — 

 自然群体 Wild population 0.000* — — — 

 长江 1 号 Yangtze No. 1 0.000* 0.002* — — 

 光合 1 号 Guanghe No. 1 0.000* 0.000* 0.344 — 

SSR1171 七里海河蟹 Qilihai crab — — — — 

 自然群体 Wild population 0.000* — — — 

 长江 1 号 Yangtze No. 1 0.000* 0.000* — — 

 光合 1 号 Guanghe No. 1 0.000* 0.000* 0.000* — 

SSR709 七里海河蟹 Qilihai crab — — — — 

 自然群体 Wild population 0.804 — — — 

 长江 1 号 Yangtze No. 1 0.197 0.201 — — 

 光合 1 号 Guanghe No. 1 0.275 0.260 0.006* — 

 
3  讨论 

3.1  中华绒螯蟹自然和人工选育群体遗传多样性 

遗传多样性是生物多样性的基础，对物种的生

存、繁衍和进化至关重要(张荣良等, 2016)。一个遗

传多样性丰富的种群，往往具有较高的适应能力、生

存能力和进化潜能，在育种和遗传改良上也更具有潜

力，所以对遗传多样性的准确评估是生物多样性保护

和可持续利用的基础和前提。人工选择育种就是在保 

持选育群体具有一定遗传多样性的基础上，筛选获得

具有目标性状的选育新品种或新品系 (张荣良等 , 

2016)。大量相关研究表明，养殖群体因人工选择作

用和瓶颈效应等原因，其遗传多样性往往低于未经选

育的野生群体。张辉等(2010)和王军等(2018)分别应

用 mtDNA 控制区序列和微卫星标记分析了中国对虾

(Fenneropenaeus chinensis)养殖群体与野生群体，显

示野生群体的基因多样性高于养殖群体。肖起珍等

(2017)利用 29 对 SSR 标记对中华绒螯蟹长江水系 

野生和人工繁育大眼幼体的遗传多样性进行了分析，

发现野生群体的平均等位基因数、平均有效等位基因

数和平均期望杂合度均高于人工繁育群体，香农信息

指数体现的群体遗传多样性野生群体也高于人工繁
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育群体。在鱼类群体遗传研究中也获得了相似的结果，

曾庆凯等(2017)应用 SSR 标记比较翘嘴鳜(Siniperca 

chuatsi)湖南洞庭湖野生群体和广东、安徽养殖群体

的遗传多样性，分析结果也显示野生群体的遗传多样

性略高于养殖群体。 

遗传多样性主要用多态信息含量(PIC)和杂合度

(H)来评估。其中，多态信息含量用于评价标志基因

(或标志序列)的多态性大小。PIC>0.5 的位点为高多

态性位点，0.25<PIC<0.5 的位点为中等多态性位点

(Botstein et al, 1980)。本研究中，10 个位点在 4 个群

体中的平均多态信息含量为 0.691、0.716、0.694 和

0.687，均具有较高的多态性。群体多态性常用杂合

度来描述，杂合度越高，说明群体的遗传多样性越丰

富(Qin et al, 2013)，当杂合度处在 0.5~0.8 之间，即

可认为该群体具有较高的多样性 (Takezaki et al, 

1996)。一般来说，对于衡量群体遗传多样性的大小，

期望杂合度比观测杂合度更准确(Nei, 1987)。在本研

究的 4 个群体中，平均观测杂合度和平均期望杂合度

的范围分别是 0.566~0.661 和 0.720~0.745；各群体的

平均观测杂合度数值均低于平均期望杂合度；10 个

位点平均期望杂合度的最高值出现在自然群体中

(0.745)。上述结果说明，4 个群体都表现出了较高的

遗传多样性；10 个微卫星位点大多存在杂合子缺失

现象；不同水系 3 个人工选育群体较自然群体遗传多

样性略有下降，但仍保持在较高水平上。 

由于连续多代人工选育，不引进外来亲本，所以

造成了中华绒螯蟹选育群体遗传多样性的降低，使选

育群体的遗传多样性略低于自然群体。但在人工选育

过程中，增加有效繁育亲本数量，严格控制选育群体

的近交衰退，在一定程度上保证了选育群体的遗传稳

定性，使中华绒螯蟹的人工选育群体经过累代繁殖多

年之后，依然保持着较高的遗传多样性。 

3.2  群体间的遗传分化 

遗传分化指数(Fst)和遗传距离(Dc)是衡量群体间

遗传差异的重要参数。Wright (1978)认为，Fst 值在

0~0.05 之间，说明群体间的遗传差异很小；Fst 值在

0.05~0.15 之间，说明群体间发生了中等水平的遗传

分化；在 0.15~0.25 之间，说明群体间存在较大的遗

传差异；当 Fst>0.25 时，说明群体间高度遗传分化。

本研究中，4 个群体两两间比较，七里海河蟹群体与

“长江 1 号”群体、“光合 1 号”群体间的遗传分化

达到中等水平(Fst>0.05)；其他比较组间的遗传分化程

度处于低水平(Fst<0.05)。两两群体间的 Nei’s 无偏遗

传距离为 0.0617~0.2611，群体间遗传距离较小。这

与肖起珍等(2017)对长江水系中华绒螯蟹野生与人工

繁殖群体遗传研究的结果相似。 

群体系统进化树显示，自然群体和“光合 1 号”

聚为一支后，再与“长江 1 号”聚为一支，而七里海

河蟹群体单独聚为一支。这可能是由天津地区中华绒

螯蟹养殖产业现状导致的。自 20 世纪中后期，天津

海河入海口建设了防潮闸后，海河流域的中华绒螯蟹

自然资源逐年减少，同时养殖产业迅速发展。但天津

地区遗传育种研究起步晚，育种技术相对落后，本地

人工繁育蟹苗量少，远远无法满足当地养殖生产需

求。所以，养殖企业大量引进辽河、长江等其他水系

苗种，以“光合 1 号”和“长江 1 号”居多。在养殖

生产过程中，由于养殖群体个体逃逸，可能会与自然

群体发生基因交流，从而导致了异地引进群体与自然

群体间的遗传距离变小，打破了各水系中华绒螯蟹的

原始分布格局。 

本研究以中华绒螯蟹 3 个水系人工选育群体和

海河流域自然群体为对象，应用微卫星分子标记技术

分析各群体的遗传多样性和群体间的遗传分化。结果

表明，4 个群体的遗传分化程度处于中低水平，3 个

人工选育群体的遗传多样性与自然群体相比有一定

程度的降低，但仍保持在较高水平上，具有较大的选

育潜力。 
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Eriocheir sinensis from Different Water Systems 
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Abstract    The Chinese mitten crab Eriocheir sinensis is one of the most economically important 

aquaculture species in China due to its taste and nutritional value. In this study, the genetic status of both 

wild and cultivated stocks of E. sinensis was assessed using simple sequence repeat (SSR) markers. Ten 

microsatellite markers reported in previous studies were selected to estimate the level of genetic diversity 

within one Haihe natural population and three selected artificial populations (Yangtze No.1, Guanghe 

No.1, and Qilihai crab) and to compare the degree of genetic differentiation among them. Unique PCR 

products and high levels of polymorphism were observed for all loci. For the four populations of E. 

sinensis, the number of alleles per locus ranged from 3 to 17, with a mean allele number of 8.5 to 9.7. The 

mean observed heterozygosities ranged from 0.566 to 0.661, while the mean expected heterozygosities 

ranged from 0.720 to 0.745. Additionally, the mean polymorphism information content ranged from 0.687 

to 0.716. Furthermore, the inbreeding coefficient (Fis) ranged from 0.080 to 0.827, and there were 13 

cases that significantly deviated from the Hardy-Weinberg equilibrium (P<0.05) among the 40 

population-locus cases (4 populations × 10 loci). The results of the microsatellite survey indicated that the 

genetic diversity of the three artificially selected populations was slightly lower than that of the natural 

population, but still maintained at a high level for further breeding. The analysis of genetic differentiation 

showed that Fst ranged from 0.015 to 0.075, genetic similarity ranged from 0.7702 to 0.9401, and genetic 

distance ranged from 0.0617 to 0.2611. UPGMA phylogenetic analysis divided these populations into two 

groups. Natural population and Guanghe No.1 stocks were allocated to the same cluster, and the Qilihai 

crab was allocated to another cluster. In conclusion, the four populations of E. sinensis possessed high 

genetic diversity but low to moderate levels of genetic differentiation. The information on the genetic 

variation and differentiation obtained in this study will provide a theoretical basis for further breeding and 

utilization of germplasm resources of E. sinensis. 
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