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基于形态性状和SSR标记的克氏原螯虾养殖群体
遗传多样性分析

胡倩 1，王齐帅 1，黄瑾 2，朱威霖 2，陈晓汉 2，陈秀荔 2，李艳和 1，彭敏 2

1.华中农业大学水产学院/农业农村部淡水生物繁育重点实验室，武汉 430070； 2.广西壮族自治区水产科学研

究院/广西水产遗传育种与健康养殖重点实验室，南宁 530021

摘要 为客观评估广西南宁周边地区克氏原螯虾养殖群体的遗传多样性，采集来自南宁的 3个克氏原螯虾

群体——埃及群体（AJ）、良庆群体（LQ）和上林群体（SL），以及湖北荆州（JZ）和江西湖口（HK）的群体各1个，采

用形态学结合微卫星分子标记的方法分析其遗传多样性水平。形态分析结果显示，雌性群体的综合判别准确率

为 68.59%，雄性群体的综合判别准确率为 73.60%；3个南宁群体（AJ，LQ，SL）与 JZ群体聚为一类，3个南宁群

体间具有较高的形态相似度。微卫星分析结果显示，AJ群体和LQ群体的遗传多样性最高，SL群体和HK群体

次之；LQ群体与SL群体的遗传分化系数和遗传距离最小。结果表明广西南宁克氏原螯虾群体具有较高的遗传

多样性，从国外引种或国内不同地理来源群体的杂交可能是提高克氏原螯虾群体遗传多样性的重要途径。
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克氏原螯虾（Procambarus clarkii），俗称淡水小

龙虾，因具有较高的商业价值和食用价值而深受养

殖者及消费者的欢迎［1-2］，现已被广泛养殖，是一种

重要的水产养殖品种［3］。但由于克氏原螯虾属于外

来物种，在我国的养殖时间较短，加之人们对其种质

资源的保护和利用缺乏重视，这导致克氏原螯虾种

质退化和病害肆虐等问题日益突出。为了克氏原螯

虾种质资源的保护和良种培育，对克氏原螯虾群体

的遗传多样性与遗传结构进行研究具有重要意义。

物种或种群的遗传多样性大小是其生存适应和

发展进化的先决条件［4］。了解种群的遗传多样性和

遗传结构有助于防止过度捕捞、保护种质资源并确

保种群的可持续开发。形态学方法是进行种群遗传

变异分析的最传统、最直接的方法，已被广泛应用于

克氏原螯虾的种群变异及种群鉴定等研究中［5-7］。

但由于形态性状受到遗传和外部环境的共同作用，

会随着环境出现适应性进化［8］，基于形态学的研究方

法在一定情况下不能准确反映遗传变异信息［9］，且易

受生物生长阶段和数据处理方法的影响［10］。因此，

形态学方法还需要与遗传分子标记方法相结合，才

能对研究对象的遗传多样性进行客观的评估。微卫

星分子标记因其具有多态性和共显性特征而在遗传

分析中越来越受青睐，已被广泛应用于水产动物的

遗传多样性分析、亲子鉴定、连锁图谱构建和 QTL
定位等领域［11-13］。因此，为进行更加客观地评估，本

研究分别采用形态学和微卫星分子标记的分析方法

对来自广西南宁（3个群体）、湖北荆州（1个群体）和

江西湖口（1个群体）共 5个克氏原螯虾群体的遗传多

样性进行分析，旨在更好地了解广西南宁周边地区

克氏原螯虾养殖群体的遗传多样性，为克氏原螯虾

的综合养殖和科学育种提供参考资料。

1　材料与方法

1.1　样本采集

本试验采集的 5个克氏原螯虾群体，包括 3个广

西南宁群体（埃及群体、良庆群体和上林群体）、1 个

湖北荆州群体和 1个江西湖口群体。其中，埃及群体

为 2019年从埃及引种抗逆性较强的克氏原螯虾品种
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亲本的 F2代；良庆群体为 2019年从湖北荆州和江西

鄱阳湖引种亲本自然交配产生的 F3代；上林群体为

2018 年从湖北监利引种亲本的 F4 代；荆州群体为

2016 年采集自湖北荆州区长江中游南岸；湖口群体

为 2016年采集自江西九江湖口县，为长江与鄱阳湖

的交汇处。各群体具体采样信息见表 1。对所有样

本进行了形态参数的测量，并取腹部肌肉组织保存

于无水乙醇中待用于提取DNA。

1.2　形态参数测量与数据处理

参照王克行［14］的测量方法，使用游标卡尺（精度

为 0.01 mm）测量每个个体的形态性状，包括全长

（TL）、头胸甲长（CL）、头胸甲宽（CW）、腹节长

（ASL）、腹节宽（ASW）（图 1）。为了消除形态特征

的个体大小依赖性，测量的 5项形态性状均标准化为

以全长为基数的比值或 2个形态性状的比值。本研

究共使用了 6 项形态比例参数，分别为：CL/TL、

CW/TL、ASL/TL、ASW/TL、CL/CW 和 ASL/
ASW。

1.3　DNA的提取和PCR扩增

采用醋酸铵/异丙醇的方法［15］进行克氏原螯虾

基因组DNA的提取，检测浓度和质量后，稀释至 100 
ng/μL保存于‒20 ℃冰箱备用。从Wang等［16］开发的

克氏原螯虾微卫星标记中选择具有较高多态性的四

碱基重复位点12个，具体信息见表2。上述微卫星位

点引物对的正向引物 5'端分别用 FAM、HEX、ROX
进行荧光修饰并合成。12对荧光引物在 5个克氏原

螯虾群体上得到扩增并进行基因分型。PCR扩增体

系为 10 μL，包括PCR Mix 5 μL，ddH2O 4 μL，正反引

物（10 μmol/L）各 0.25 μL 和 DNA 模板（100 ng/μL）
0.5 μL。PCR 扩增程序为：95 ℃预变性 5 min；95 ℃
变性 30 s，最适退火温度下退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，
35 个循环；72 ℃延伸 5 min，最后 4 ℃保存。PCR 扩

增产物由武汉擎科生物有限公司在 ABI 3730XL 遗

传分析仪上进行分离，利用 Gene Marker v1.75 软件

读取各个体在各微卫星位点的基因型。

1.4　数据分析

本研究中形态数据以平均值和标准差（SD）的形

式呈现。采用SPSS 23.0进行单因素方差分析，通过

公 式 CV=（M1-M2）/（S1+S2）
［17］计 算 差 异 系 数

（CV），式中M1和M2表示某项形态参数的平均值，S1

和S2为标准差。若CV值小于 1.28，则表示 2个群体

在这项形态参数上的差异未达到亚种水平。使用

SPSS 23.0软件对 6项经过标准化的形态参数采用逐

步判别的方法进行判别分析，在计算每个群体的 6项

形态比例参数的平均值后，采用欧式最短距离系统

聚类法进行聚类分析。

表1　采样地点的地理坐标和每个群体的样本数量

Table 1　Geographical coordinates of sampling sites and number of specimens per population

TL：全长 Total length；CL：头胸甲长 Carapace length；CW：头胸

甲 宽 Carapace width；ASL：腹 节 长 Abdominal segment length；
ASW：腹节宽Abdominal segment width.

图1 克氏原螯虾形态性状测量

Fig. 1 Morphological characteristics measurement
for P. clarkii
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Table 1　Geographical coordinates of sampling sites and number of specimens per population

群体

Population

埃及 AJ

良庆 LQ

上林 SL

荆州 JZ

湖口 HK

采样时间

Sampling time

2021.10

2022.07

2022.08

2016.08

2016.07

采集地点

Sampling site

广西南宁良庆区大塘镇

Datang Town, Liangqing District, Nanning, Guangxi

广西南宁良庆区大塘镇

Datang Town, Liangqing District, Nanning, Guangxi

广西南宁上林县三里镇

Sanli Town, Shanglin District, Nanning, Guangxi

湖北荆州荆州区弥市镇

Mishi Town, Jingzhou District, Jingzhou, Hubei

江西九江湖口县四官村

Siguan Village, Hukou County, Jiujiang, Jiangxi

地理坐标

Geographical location

N 22°23'，E 108°22'

N 22°23'，E 108°22'

N 23°31'，E 108°44'

N 30°14′，E 112°08′

N 29°46′，E 116°20′

样本数

Number of specimens

56

72

54

50

49

TL：全长 Total length；CL：头胸甲长 Carapace length；CW：头胸

甲 宽 Carapace width；ASL：腹 节 长 Abdominal segment length；
ASW：腹节宽Abdominal segment width.

图1 克氏原螯虾形态性状测量

Fig. 1 Morphological characteristics measurement
for P. clarkii
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在读取各群体在各微卫星位点的基因型并校准

后，使用Cervus 3.0软件计算每个位点的等位基因数

（number of alleles，Na）、观测杂合度（observed hetero‐
zygosity，Ho）、期望杂合度（expected heterozygosity，
He）和多态信息含量（polymorphism information con‐
tent，PIC），使用 GenAIEx v6.51 软件计算每个位点

的有效等位基因数（effective number of alleles，Ne）、

固定指数（fixation index，Fst）及 Nei’s 遗传距离（ge‐
netic distance，DA）。并基于 Nei’s 遗传距离用 Mega 
7.0构建UPGMA系统进化树。

2　结果与分析

2.1　形态学分析

1）单因素方差分析。分别对克氏原螯虾雌雄群

体的 6项形态比例参数进行单因素方差分析。结果

表明，雌雄群体中，6 项形态比例参数在群体之间均

存在显著性差异。对克氏原螯虾雌雄群体的形态

比例参数进行差异分析，最大差异系数的结果显

示，雌性群体中，在 6 项形态比例参数中仅有 2 项

（ASW/TL 和 ASL/ASW）的最大差异系数值大于

临 界 值（1.28）；而 雄 性 群 体 中 有 3 项（CL/TL、

ASW/TL 和 CL/CW）的最大差异系数值大于临界

值（表 3）。群体之间的最大差异系数主要体现在上

林群体和湖口群体之间，雄性群体间的形态差异大

于雌性。

2） 判别分析。对克氏原螯虾雌雄群体 6项形态

比例参数的判别 F 检验结果表明，判别结果均较好

（P<0.01）。利用前 2个判别函数绘制散点图可以更

直观地表现出 5个克氏原螯虾群体的分离和重叠情

况（图 2 A、B）。雌雄群体的散点图显示了相似的结

果：5 个克氏原螯虾雌性群体间存在不同程度的重

叠，其中埃及群体和上林群体的重叠比例较大，相对

难以区分，而良庆群体、荆州群体和湖口群体的重叠

比例较小，相对容易区分。5个克氏原螯虾雄性群体

的散布趋势与雌性群体基于一致，但群体之间的重

叠比例均较小。判别分析结果显示，雌性群体中，湖

口群体的判别准确率最高为 82.61%，而上林群体的

表2　克氏原螯虾微卫星位点引物序列及退火温度

Table 2　Microsatellite primer sequences and the annealing temperature of P. clarkii

位点

Locus

PC4-G19

PC4-G28

PC4-G4

PC4-G6

PC4-G48

PC4-G123

PC4-G97

PC4-T1

PC4-G110

PC4-G98

PC4-G81

PC4-G119

重复单元

Repeat motif

(TAAA)9

(ATTT)8

(AATA)8

(TAAA)8

(AGTG)8

(ATAC)20

(ATGT)35

(CAGC)20

(TGTA)26

(TCTG)16

(TTCC)15

(AAGG)21

引物序列

Primer sequences

F:AAGCGCTCTAAGCGTTTCTG
R:CAGGATTTGATGGAGGTGCT

F:TGCTAAGTCCCCCAATTGTC
R:TGCGCGTACTAGTGGTTTCA

F:GATAAGCCAGGCCACAACAT
R:TGAGGCTCTCGTCTTCAGGT

F:CCGTGGAAGTAGTGGGAAAA
R:TGATGCTTTCATGTCTGCTTG

F:TTGGAAGCCATGACTGTGAG
R:TTAGCCCGCCTCATTAGTGT

F:TGCAAGGTTGCCTTTGTATC
R:GCTTGTTTTATAGTGTGTGGTGTG

F:TGCGAACCACTCAAACTTGT
R:AGGCTAGCTCCAAGCATCTG

F:CGGTCACTGTACCTGCTTGA
R:GGTCGCCTAGGATAGCAAAA

F:TTGCAGTCTGTCAGTTGCTTG
R:CGTAGTTCTGACCAGCTTCCA

F:GAAACACCCACAAGGTCTCG
R:TCTGGAATGTGTGTGTGTGC

F:TCTTCTCCCCCTCTCAGTCA
R:CGCTGTCTTTCTCGTTGTCA

F:ATGGCGGAAGAGGAGAAACT
R:TTAATCATCGCTGCGTTCTG

退火温度/℃
Annealing temperature

58

58

60

58

58

62

62

62

62

60

60

62

片段大小/bp
Fragment

193~209

212~228

218~238

228~268

214~226

164~204

168~204

242~322

127~179

177~241

181~225

210~238

判别准确率最低为 46.67%，综合判别准确率为

68.59%；雄性群体中，判别准确率最高的是埃及群体

（83.33%），最低的仍是上林群体（66.67%），综合判

别准确率为73.60%（表4）。

3）聚类分析。在形态比例参数平均值聚类分析

中，雌性和雄性群体呈现出相似的分组（图 2 C、D）。

5个群体被分为2支，其中湖口群体单独聚为一支，其

他 4个群体则聚为另一支。结果表明，埃及群体、上

林群体和荆州群体的形态相似度较高，湖口群体与

其他4个群体的形态差异较大。

图2 5个克氏原螯虾群体雌性（A和C）和雄性（B和D）的判别散点图和聚类图

Fig. 2 Discriminant scatter plots and cluster plots of five populations of female 
（A and C） and male （B and D） P. clarkii

表3　克氏原螯虾雌雄群体的标准化形态参数统计量及最大差异系数

Table 3　Statistics of standardized morphological parameters and maximum coefficient 
of variation in the female and male population of P. clarkii

注：每行中小写字母不同的数值表示差异显著（P<0.05）。Note：Values in each row without a common lowercase letter are signficantly dif‐
ferent （P<0.05）.
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判别准确率最低为 46.67%，综合判别准确率为

68.59%；雄性群体中，判别准确率最高的是埃及群体

（83.33%），最低的仍是上林群体（66.67%），综合判

别准确率为73.60%（表4）。

3）聚类分析。在形态比例参数平均值聚类分析

中，雌性和雄性群体呈现出相似的分组（图 2 C、D）。

5个群体被分为2支，其中湖口群体单独聚为一支，其

他 4个群体则聚为另一支。结果表明，埃及群体、上

林群体和荆州群体的形态相似度较高，湖口群体与

其他4个群体的形态差异较大。

图2 5个克氏原螯虾群体雌性（A和C）和雄性（B和D）的判别散点图和聚类图

Fig. 2 Discriminant scatter plots and cluster plots of five populations of female 
（A and C） and male （B and D） P. clarkii

表3　克氏原螯虾雌雄群体的标准化形态参数统计量及最大差异系数

Table 3　Statistics of standardized morphological parameters and maximum coefficient 
of variation in the female and male population of P. clarkii

性别

Sex

雌性

Female

雄性

Male

形态参数

Morphological parameter

CL/TL

CW/TL

ASL/TL

ASW/TL

CL/CW

ASL/ASW

CL/TL
CW/TL

ASL/TL

ASW/TL

CL/CW

ASL/ASW

群体 Population

埃及 AJ

0.40±0.01b

0.23±0.01b

0.36±0.02bc

0.20±0.01b

1.74±0.07a

1.77±0.11d

0.41±0.01b
0.24±0.01b

0.36±0.01c

0.20±0.01a

1.74±0.05a

1.80±0.08c

良庆 LQ

0.40±0.01b

0.24±0.01a

0.37±0.01a

0.20±0.01b

1.66±0.05b

1.85±0.14c

0.40±0.01b
0.24±0.01ab

0.37±0.01ab

0.19±0.01b

1.66±0.07b

1.94±0.11b

上林 SL

0.42±0.02a

0.24±0.01a

0.36±0.03ab

0.21±0.01a

1.75±0.06a

1.74±0.12d

0.43±0.01a
0.24±0.01ab

0.38±0.03a

0.20±0.09a

1.78±0.07a

1.89±0.13bc

荆州 JZ

0.40±0.02b

0.24±0.01a

0.35±0.01c

0.18±0.01c

1.65±0.05b

1.94±0.19b

0.41±0.04b
0.25±0.02a

0.33±0.01d

0.18±0.01c

1.66±0.18bc

1.81±0.15c

湖口 HK

0.38±0.02c

0.24±0.02a

0.37±0.02a

0.17±0.01d

1.64±0.24b

2.17±0.16a

0.39±0.02c
0.24±0.01ab

0.36±0.03bc

0.17±0.01d

1.61±0.04c

2.15±0.23a

CV

0.775

0.738

0.743

1.772

0.354

1.491

1.345
0.307

1.277

1.784

1.567

1.091

注：每行中小写字母不同的数值表示差异显著（P<0.05）。Note：Values in each row without a common lowercase letter are signficantly dif‐
ferent （P<0.05）.
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2.2　微卫星分析

1）群体遗传多样性分析。5个克氏原螯虾群体在

12 个微卫星位点的等位基因数介于 4~12 个（平均

9.250个），有效等位基因数介于 3.268 ~ 6.981个（平

均4.940个），观测杂合度介于0.430~0.815，期望杂合

度介于0.696~0.859，多态信息含量介于0.632~0.840
（表 5）。12 个微卫星位点均属于高度多态性位点

（PIC>0.5），可用于对克氏原螯虾遗传结构的分析。

5个克氏原螯虾群体的遗传多样性参数如表 6所

示。5 个群体的平均等位基因数在 5.167~6.167，平

均有效等位基因数在 3.379~3.797，平均观测杂合度

值在 0.574~0.644，平均期望杂合度值在 0.674~
0.729，平均 PIC 值在 0.618~0.674。结果表明，5 个

群体均具有较高的遗传多样性，具体表现为：良庆群

体和埃及群体的遗传多样性最高，湖口群体和上林

群体次之，荆州群体最低。

2）群体遗传分化分析。由表 7可见，5个克氏原

螯虾群体间发生了不同程度的分化。其中，上林群体

和良庆群体间的固定指数（Fst）最小，其次是荆州和埃

及群体（0.026）与良庆和湖口群体（0.049），均属于轻

微分化水平（Fst <0.05），而其他群体间处于中度分化

水平（0.05< Fst <0.15）。群体间遗传距离为0.065~
0.930，结果显示，上林和良庆群体间的遗传距离最小

（0.065），荆 州 和 上 林 群 体 间 的 遗 传 距 离 最 大

（0.930）。

基于Nei’s遗传距离，采用UPGMA方法构建了

5个克氏原螯虾群体的聚类树。聚类结果显示，研究

中涉及的 5个群体可分为两大分支（图 3），埃及群体

和荆州群聚类为一支，而良庆群体先与上林群体聚

类为一支后再与湖口群体聚类为另一支。

表6　5个克氏原螯虾群体基于微卫星的遗传多样性

Table 6　The genetic diversity of five P. clarkii popula⁃
tions based on microsatellite data

群体

Population

埃及 AJ

良庆 LQ

上林 SL

荆州 JZ

湖口 HK

平均等位

基因数

Mean Na

6.167

6.083

5.583

5.167

5.667

平均有效

等位基因数

Mean Ne

3.725

3.797

3.534

3.379

3.525

平均观测

杂合度

Mean Ho

0.582

0.644

0.636

0.574

0.637

平均期望

杂合度

Mean He

0.719

0.729

0.700

0.674

0.705

平均多态

信息含量

Mean 
PIC

0.670

0.674

0.643

0.618

0.649

表7　5个克氏原螯虾群体间的遗传距离

（DA，对角线上）和固定指数（Fst，对角线下）

Table 7　Genetic distance （DA， above diagonal） and 
fixation index （Fst， below diagonal） among 

five populations of P. clarkii

群体

Population

埃及 AJ
良庆 LQ
上林 SL
荆州 JZ
湖口 HK

埃及 AJ

0.067
0.090
0.026
0.066

良庆 LQ

0.466

0.013
0.100
0.049

上林 SL

0.660
0.065

0.123
0.067

荆州 JZ

0.120
0.716
0.930

0.092

湖口 HK

0.413
0.310
0.426
0.579

表4　5个克氏原螯虾群体根据形态的判别分析结果

Table 4　Discriminant analysis results of five populations 
of P. clarkii based on morphology % 

群体

Population

埃及 AJ

良庆 LQ

上林 SL

荆州 JZ

湖口 HK

雌性群体

 Female population

判别准确率

Discrimina‐
tion accuracy

79.17

70.97

46.67

58.33

82.61

综合判别

准确率

Total discrimi‐
nation accuracy

68.59

雄性群体

 Male population

判别准确率

Discrimina‐
tion accuracy

83.33

68.00

66.67

73.08

76.92

综合判别

准确率

Total dis‐
crimination 

accuracy

73.60

表5　12个微卫星位点在5个克氏原螯虾群体上的特征

Table 5　Characterization of 12 microsatellite loci
 in five P. clarkii populations

位点Locus

PC4-G123

PC4-G97

PC4-G48

PC4-G110

PC4-G81

PC4-G119

PC4-G19

PC4-G98

PC4-T1

PC4-G4

PC4-G28

PC4-G6

平均值

Mean

等位基

因数Na

12

9

4

8

11

10

9

9

12

8

10

9

9.250

有效等位

基因数Ne

6.162

4.576

3.478

4.732

3.268

3.453

6.495

6.981

5.013

4.255

6.514

4.348

4.940

观测杂合

度Ho

0.815

0.733

0.703

0.720

0.672

0.447

0.603

0.599

0.430

0.552

0.625

0.471

0.614

期望杂合

度He

0.840

0.783

0.714

0.790

0.696

0.712

0.848

0.859

0.802

0.767

0.848

0.772

0.786

多态信息

含量PIC

0.819

0.755

0.657

0.759

0.632

0.660

0.827

0.840

0.781

0.730

0.828

0.736

0.752

3　讨 论

形态学分析方法是研究物种遗传变异的有效方

法之一［18］。在本研究中，单因素方差分析结果显示，

6项形态比例参数在群体之间均存在显著性差异，且

最大形态差异主要体现在上林群体和湖口群体之

间。判别分析结果显示，在 281 尾克氏原螯虾样本

中，有 199尾（70.82%）根据其外部形态被正确分类，

分类正确率低于韩晓磊等［5］、张萌等［19］、徐滨等［6］的

研究结果。这与本研究中使用的形态参数较少有很

大关系。基于形态的聚类结果显示，埃及群体、上林

群体和荆州群体的形态相似性最大，良庆群体与这 3
个群体聚为一支，而湖口群体单独聚为一支。聚类

的结果与群体的地理分布的远近并无一致性，主要

体现在荆州群体的异常分类。克氏原螯虾作为渔业

产品，由于其经济的重要性被大量开发，并在世界范

围内广泛养殖［20］。因此，其苗种或成虾可能通过贸

易等其他非自然因素存在于地理位置较远的水域。

Yue 等［21］的研究也表明，克氏原螯虾群体的遗传距

离与其地理距离的远近并无显著相关性。遗传距离

和固定指数反映了不同群体之间遗传关系的远近亲

疏。不同群体间的固定指数越大，群体间的遗传分

化水平就越高［10， 22］，遗传距离越小，亲缘关系越

近［23］。在本研究中，5个克氏原螯虾群体的遗传距离

趋势与遗传分化系数趋势一致。其中，埃及群体和

荆州群体的遗传距离较小，亲缘关系较近，这与埃及

群体与荆州群体的形态的相似性一致，具体原因有

待进一步研究。良庆群体与上林群体的遗传距离最

小，亲缘关系最近，表明两者的亲本在被引种前可能

已产生了基因交流或两个群体在养殖过程中产生了

基因交流。另外，良庆群体与其杂交亲本来源地的

2 个早期野生群体的遗传距离较大，可能原因有：

（1）因克氏原螯虾养殖热的兴起造成各地群体间的

基因混杂，导致杂交亲本与早期野生群体间遗传差

异较大；（2）杂交后的养殖群体在养殖过程中与其

他群体产生了基因混杂。埃及群体作为一个从埃

及引种的养殖群体，与上林群体和良庆群体的遗传

距离较大，亲缘关系较远，但与生活在相近环境下

的上林群体和良庆群体具有较高的形态相似度。

这与甲壳动物较高的环境可塑性有关［24］，此外，物

种外部形态的变化也通常被解释为对栖息地环境

的适应［25-26］。

物种的遗传多样性越高，对环境的适应能力越

强，进化的潜力就越大。对物种遗传多样性的研究

是育种研究的基础，明确其遗传多样性，获得理想的

种质资源后才能更好地进行育种研究，提高育种效

率［27-28］。本研究结果显示，12 个位点在 5 个群体上

均表现出高多态性（0.632<PIC<0.840）［29］，满足对

克氏原螯虾遗传多样性分析的要求。杂合度表示位

点上杂合子的频率，是对群体的遗传多样性评价的

重要指标之一，杂合度越高，遗传变异程度越大。期

望杂合度是指当种群处于平衡状态时的理论杂合子

频率，与观测杂合度相比，能够更准确地反映群体的

遗传多样性水平［10，30-31］。本研究中，12 个微卫星位

点的期望杂合度平均值为 0.786，表明群体杂合度水

平较高，与以往的报道相比，高于江苏地区［32］、长江

水系的一些群体［33-35］和广西地区的其他群体［36］，与

安徽地区［37-38］和原产地种群［39］相当。本研究中的 5
个克氏原螯虾群体均具有高水平的遗传多样性

（0.674<He<0.840，0.618<PIC<0.674），5 个群体

的平均期望杂合度均远高于平均观测杂合度，说明

在 5 个克氏原螯虾群体中均存在杂合子丢失现

象［40］，这可能是由于群体的规模较小且出现了瓶颈

效应，产生了遗传漂变等原因，导致了等位基因

丢失［36］。

综上所述，本研究基于 12 个微卫星位点对克氏

原螯虾的养殖群体的遗传多样性进行评估，结果表

明广西南宁周边的克氏原螯虾养殖群体具有较高的

遗传多样性，从国外引种或国内不同地理来源群体

的杂交可能是提高克氏原螯虾群体遗传多样性的重

要途径，该研究为克氏原螯虾的综合养殖和科学育

种提供了参考资料。

图3 基于Nei’s遗传距离的5个克氏原螯虾

群体的UPGMA聚类树

Fig. 3 UPGMA clustering tree of five P. clarkii 
populations based on Nei’s genetic distance
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3　讨 论

形态学分析方法是研究物种遗传变异的有效方

法之一［18］。在本研究中，单因素方差分析结果显示，

6项形态比例参数在群体之间均存在显著性差异，且

最大形态差异主要体现在上林群体和湖口群体之

间。判别分析结果显示，在 281 尾克氏原螯虾样本

中，有 199尾（70.82%）根据其外部形态被正确分类，

分类正确率低于韩晓磊等［5］、张萌等［19］、徐滨等［6］的

研究结果。这与本研究中使用的形态参数较少有很

大关系。基于形态的聚类结果显示，埃及群体、上林

群体和荆州群体的形态相似性最大，良庆群体与这 3
个群体聚为一支，而湖口群体单独聚为一支。聚类

的结果与群体的地理分布的远近并无一致性，主要

体现在荆州群体的异常分类。克氏原螯虾作为渔业

产品，由于其经济的重要性被大量开发，并在世界范

围内广泛养殖［20］。因此，其苗种或成虾可能通过贸

易等其他非自然因素存在于地理位置较远的水域。

Yue 等［21］的研究也表明，克氏原螯虾群体的遗传距

离与其地理距离的远近并无显著相关性。遗传距离

和固定指数反映了不同群体之间遗传关系的远近亲

疏。不同群体间的固定指数越大，群体间的遗传分

化水平就越高［10， 22］，遗传距离越小，亲缘关系越

近［23］。在本研究中，5个克氏原螯虾群体的遗传距离

趋势与遗传分化系数趋势一致。其中，埃及群体和

荆州群体的遗传距离较小，亲缘关系较近，这与埃及

群体与荆州群体的形态的相似性一致，具体原因有

待进一步研究。良庆群体与上林群体的遗传距离最

小，亲缘关系最近，表明两者的亲本在被引种前可能

已产生了基因交流或两个群体在养殖过程中产生了

基因交流。另外，良庆群体与其杂交亲本来源地的

2 个早期野生群体的遗传距离较大，可能原因有：

（1）因克氏原螯虾养殖热的兴起造成各地群体间的

基因混杂，导致杂交亲本与早期野生群体间遗传差

异较大；（2）杂交后的养殖群体在养殖过程中与其

他群体产生了基因混杂。埃及群体作为一个从埃

及引种的养殖群体，与上林群体和良庆群体的遗传

距离较大，亲缘关系较远，但与生活在相近环境下

的上林群体和良庆群体具有较高的形态相似度。

这与甲壳动物较高的环境可塑性有关［24］，此外，物

种外部形态的变化也通常被解释为对栖息地环境

的适应［25-26］。

物种的遗传多样性越高，对环境的适应能力越

强，进化的潜力就越大。对物种遗传多样性的研究

是育种研究的基础，明确其遗传多样性，获得理想的

种质资源后才能更好地进行育种研究，提高育种效

率［27-28］。本研究结果显示，12 个位点在 5 个群体上

均表现出高多态性（0.632<PIC<0.840）［29］，满足对

克氏原螯虾遗传多样性分析的要求。杂合度表示位

点上杂合子的频率，是对群体的遗传多样性评价的

重要指标之一，杂合度越高，遗传变异程度越大。期

望杂合度是指当种群处于平衡状态时的理论杂合子

频率，与观测杂合度相比，能够更准确地反映群体的

遗传多样性水平［10，30-31］。本研究中，12 个微卫星位

点的期望杂合度平均值为 0.786，表明群体杂合度水

平较高，与以往的报道相比，高于江苏地区［32］、长江

水系的一些群体［33-35］和广西地区的其他群体［36］，与

安徽地区［37-38］和原产地种群［39］相当。本研究中的 5
个克氏原螯虾群体均具有高水平的遗传多样性

（0.674<He<0.840，0.618<PIC<0.674），5 个群体

的平均期望杂合度均远高于平均观测杂合度，说明

在 5 个克氏原螯虾群体中均存在杂合子丢失现

象［40］，这可能是由于群体的规模较小且出现了瓶颈

效应，产生了遗传漂变等原因，导致了等位基因

丢失［36］。

综上所述，本研究基于 12 个微卫星位点对克氏

原螯虾的养殖群体的遗传多样性进行评估，结果表

明广西南宁周边的克氏原螯虾养殖群体具有较高的

遗传多样性，从国外引种或国内不同地理来源群体

的杂交可能是提高克氏原螯虾群体遗传多样性的重

要途径，该研究为克氏原螯虾的综合养殖和科学育

种提供了参考资料。

图3 基于Nei’s遗传距离的5个克氏原螯虾

群体的UPGMA聚类树

Fig. 3 UPGMA clustering tree of five P. clarkii 
populations based on Nei’s genetic distance
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Genetic diversity analysis of farming Procambarus clarkii population 
based on morphology traits and SSR markers

HU Qian1,WANG Qishuai1,HUANG Jin2,ZHU Weilin2,
CHEN Xiaohan2,CHEN Xiuli2,LI Yanhe1,PENG Min2

1.College of Fisheries/Key Lab of Freshwater Animal Breeding， 
Ministry of Agriculture and Rural Affair， Huazhong Agricultural University，

Wuhan 430070， China；
2.Guangxi Academy of Fishery Sciences/Guangxi Key Laboratory of Aquatic Genetic 

Breeding and Healthy Aquaculture， Nanning 530021， China

Abstract To objectively assess the genetic diversity of Procambarus clarkii cultured populations in 
the vicinity of Nanning， Guangxi， three populations of P. clarkii from Nanning （AJ， LQ and SL）， and 
one population each from Jingzhou， Hubei （JZ） and Hukou， Jiangxi （HK） were collected. The level of ge‐
netic diversity was investigated using morphology and microsatellite markers. Morphological analysis 
showed that the total discrimination accuracy of female and male populations was 68.59% and 73.60%， re‐
spectively. Morphological clustering grouped the three Nanning populations into the same branch as the JZ 
population， indicating that the three Nanning populations had high morphological similarity. Microsatellite 
analysis revealed that the AJ population and LQ population had the highest genetic diversity， followed by 
the SL population and HK population. The genetic differentiation coefficient and genetic distance between 
the LQ population and SL population were the smallest. The results indicated that the populations of P. 
clarkii in Nanning， Guangxi had high genetic diversity， and that the introduction of P. clarkii from abroad 
or hybridization between different geographical populations may be an important way to enhance the genetic 
diversity of P. clarkii.

Keywords Procambarus clarkii； morphology； microsatellites； genetic diversity
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