
李　青，曹玉兰，李丽娟，等．中华绒螯蟹在低温胁迫下的转录组ＳＮＰ位点识别及其功能分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０２４，５２（２１）：１９７－２０３．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２４．２１．０２５

中华绒螯蟹在低温胁迫下的转录组 ＳＮＰ位点识别
及其功能分析

李　青１，２，曹玉兰２，李丽娟２，葛传龙１，２

（１．贵州省典型高原湿地生态保护与修复重点实验室，贵州毕节５５１７００；２．贵州工程应用技术学院生态工程学院，贵州毕节 ５５１７００）

　　摘要：为深入探究低温环境对中华绒螯蟹（Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒｓｉｎｅｎｓｉｓ）转录组的影响，特别关注ＳＮＰ标记位点及其关联基因
ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ在低温胁迫条件下的作用。选择在低温环境和原产地条件下饲养的中华绒螯蟹作为研究对象，利用
Ｉｌｌｕｍｉｎａ平台对其肝胰腺进行转录组测序。使用 ＳＯＡＰｓｎｐ软件对测序数据进行 ＳＮＰ位点检测，并对这些 ＳＮＰ－
Ｕｎｉｇｅｎｅ进行ＧＯ、ＫＯＧ和ＫＥＧＧ数据库的比对及功能注释。结果表明，在中华绒螯蟹中共发现了４２９６８４个 ＳＮＰ位
点，这些位点分散在２２２４９条ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ上。ＳＮＰ位点的突变类型有１２种，其中转换ＳＮＰ位点远远多于颠换ＳＮＰ
位点，而其中又以Ｃ－Ｔ类型的突变数量最为显著。功能分析结果显示，在低温胁迫下，中华绒螯蟹的 ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ
主要涉及细胞活动、代谢途径和信号传递等关键生物学过程，尤其是与能量代谢相关的路径。进一步研究筛选出了

５９９条ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ被注释到了磷脂酰肌醇３－激酶信号通路等２６条与信号转导相关的通路中，以及３１５条ＳＮＰ－
Ｕｎｉｇｅｎｅ被注释到了趋化因子信号通路等２２条与免疫相关的通路中。本研究为未来深入探讨中华绒螯蟹在低温胁迫
条件下的分子机制提供了重要的理论依据和基础材料。
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　　中华绒螯蟹（Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒｓｉｎｅｎｓｉｓ），别称河蟹，是我
国一种重要的淡水经济品种。随着消费市场的不

断扩大，中华绒螯蟹的养殖区域已经从传统的江浙

地区逐渐扩展到全国范围，包括云南、贵州、河北等

地［１］。然而，作为变温动物，水温对其生长、发育、

繁殖、抗病能力、摄食和蜕壳等生理过程具有显著

影响。研究表明，中华绒螯蟹在不同水温下的摄食

行为差异明显。在５～１０℃的低温环境中，蟹几乎
不进食；在２０～２６℃时，其摄食量达到最高水平；而
当水温超过３５℃时，蟹的摄食活动几乎停止。水温
也对其蜕壳和生长过程产生重要影响，通常在１９～
２５℃的适宜温度下，中华绒螯蟹能够正常蜕壳和生
长，但在低于１０℃或高于３０℃的条件下，生长和蜕
壳会受到抑制。此外，剧烈的水温变化同样会影响

其生长，尤其对幼蟹的影响更加显著［２－４］。尽管已

有许多研究探讨了水温对中华绒螯蟹生长及发育

的影响，但低温胁迫对其生理生化机制的具体作用

仍不明确。因此，深入研究低温胁迫如何影响中华

绒螯蟹的生理生化反应，特别是其生长、发育与适

应能力，将有助于优化养殖管理，提高养殖效益。

单 核 苷 酸 多 态 性 （ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，简称ＳＮＰ）是指基因组中因单个核苷
酸的变化而导致的ＤＮＡ序列变异，主要包括碱基的
颠换和转换。ＳＮＰ具有数量众多、分布广泛和遗传
稳定性高等特点，是最常见的可遗传变异形式，也

是生物进化的重要途径［５－７］。相较于其他分子标记

技术，如限制性片段长度多态性（ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔ
ｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，简称 ＲＦＬＰ）、随机扩增多态性
ＤＮＡ（ｒａｎｄｏｍ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＤＮＡ，简 称
ＲＡＰＤ）和简单重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，简
称ＳＳＲ），ＳＮＰ标记法因其检测自动化、成本低廉和
高效性等优势，已被广泛应用于种质资源评估、遗

传图谱的建立、基因定位、遗传育种以及人类疾病

预防等多个研究领域［８－１２］。随着测序技术的进步，

转录组测序在筛选和识别特定性状 ＳＮＰ位点方面
逐渐成为有效工具［５］。目前，已有多项研究利用转

录组测序筛选 ＳＮＰ位点，涉及多个经济甲壳类，如
凡纳滨对虾 （Ｌｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉ）、拟穴青蟹
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（Ｓｃｙｌｌａｐａｒａｍａｍｏｓａｉｎ）、罗氏沼虾（Ｍａｃｒｏｂｒａｃｈｉｕｍ
ｒｏｓｅｎｂｅｒｇｉｉ）、脊尾白虾（Ｅｘｏｐａｌａｅｍｏｎｃａｒｉｎｉｃａｕｄａ）、方
斑东风螺 （Ｂａｂｙｌｏｎｉａａｒｅｏｌａｔａ）和三疣梭子蟹
（Ｐｏｒｔｕｎｕｓｔｒｉｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｕｓ）等［１３－１７］。然而，关于中华

绒螯蟹的相关研究尚显不足，现有文献仅涉及 ＭＩＨ
基因ＳＮＰ多态性及其与性早熟的关系，以及与生长
性状相关的ＳＮＰ位点筛选等方面［１８－１９］。至于中华

绒螯蟹在低温胁迫下的 ＳＮＰ位点挖掘和功能注释，
目前尚无相关报道。

本研究以不同水温条件下养殖的中华绒螯蟹

肝胰腺转录组测序数据为基础，筛选出大量 ＳＮＰ位
点，并通过功能注释和通路分析探讨这些 ＳＮＰ位点
所在基因的潜在功能。以期为中华绒螯蟹适应低

温环境及相关性状的分子标记开发提供基础，为未

来研究中华绒螯蟹响应低温胁迫的分子机制和耐

低温品系的遗传选育提供理论依据和数据支持。

１　材料与方法

１．１　试验材料
２０２２年１０月，分别从贵州省毕节市（２７１５°Ｎ，

１０４．９４°Ｅ；年平均气温约为１２．５℃，平均海拔约为
１６００ｍ）和江苏省苏州阳澄湖（３１．３８°Ｎ，１２０．９８°Ｅ；
年平均气温约为１８℃，平均海拔约２ｍ）的养殖基
地采集了正常发育并性成熟的二龄雌性中华绒螯蟹。

这些样本被分为低温处理组（ＴＬ）和对照组（ＴＣ），每
组各有１５只。测量雌蟹的形态学指标，并采集其肝
胰腺组织，随后将样品迅速冷冻于液氮中，并储存于

－８０℃冰箱中以备转录组学分析使用。
１．２　转录组测序

试验样品送至北京诺禾致源科技股份有限公

司进行转录组测序。首先，使用 ＴＲＩｚｏｌ试剂提取总
ＲＮＡ，并通过 Ａｇｉｌｅｎｔ２１００Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ检测 ＲＮＡ的
完整性。接着，利用附有多聚 Ｔ寡核苷酸的磁珠从
总ＲＮＡ中提取ｍＲＮＡ。每组构建３个转录组文库，
文库的ＲＮＡ样本由５只雌蟹的肝胰腺ＲＮＡ等量混
合而成，随后进行 Ｉｌｌｕｍｉｎａ测序以获得原始读取数
据（ｒａｗｒｅａｄｓ）。在去除含接头序列和低质量数据
后，获得读取数据（ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ）。最后，使用 Ｔｒｉｎｉｔｙ
软件对ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ进行拼接，得到转录本序列。
１．３　ＳＮＰ位点检测及其所在 Ｕｎｉｇｅｎｅ的注释与功
能分析

使用ＳＡＭｔｏｏｌｓ和ｐｉｃａｒｄ－ｔｏｏｌｓ对测序结果进行染
色体坐标排序，并去除重复的ｒｅａｄｓ。通过ＳＡＭｔｏｏｌｓ／

ＢＣＦｔｏｏｌｓ进行ＳＮＰＣａｌｌｉｎｇ，对样本数据进行变异位点
分析；统计ＳＮＰ位点的数量及其分布情况。通过诺禾
生物云平台（ｈｔｔｐｓ：／／ｍａｇｉｃ．ｎｏｖｏｇｅｎｅ．ｃｏｍ／ｃｕｓｔｏｍｅｒ／
ｍａｉｎ＃／ｈｏｍｅＮｅｗ）提供的生物信息学工具，将 ＳＮＰ位
点的基因序列与 ＧＯ、ＫＯＧ和 ＫＥＧＧ数据库进行比
对，以获得ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ序列的功能注释，并进一步
筛选出与信号转导和免疫相关的ＫＥＧＧ通路［８］。

２　结果与分析

２．１　ＳＮＰ位点分析
使用ＳＯＡＰｓｎｐ软件对转录组数据进行了分析

（表１），共识别出４２９６８４个ＳＮＰ位点，这些位点分
布在 ２２２４９条 Ｕｎｉｇｅｎｅ中。其中，ＴＬ组识别到
２２４５６５个ＳＮＰ位点，而ＴＣ组则发现了２０５１１９个
ＳＮＰ位点。在所有识别的 ＳＮＰ中，有２１８７１３个被
归类为纯合ＳＮＰ，ＴＬ组中有１１５６０６个纯合ＳＮＰ，而
ＴＣ组则包含１０３１０７个纯合ＳＮＰ。

表１　ＳＮＰ位点数量

项目
ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ
数量（条）

ＳＮＰ位点总数
（个）

纯合ＳＮＰ位点
数量（个）

ＴＬ组 １１５６９ ２２４５６５ １１５６０６

ＴＣ组 １０６８０ ２０５１１９ １０３１０７

合计 ２２２４９ ４２９６８４ ２１８７１３

　　根据Ｕｎｉｇｅｎｅ中ＳＮＰ位点的分布情况进行统计
（图１），在ＴＣ、ＴＬ组中，含有超过１０个ＳＮＰ位点的
Ｕｎｉｇｅｎｅ数量均超过总数的一半以上，分别占到总数
的５２．５５％、５２．８０％，其次为２～１０个 ＳＮＰ位点的
Ｕｎｉｇｅｎｅ，分别有 ４３２３、４６７４条，分别占总数的
４０４８％、４０．４０％；而含有单个 ＳＮＰ位点的 Ｕｎｉｇｅｎｅ
数量均最少，分别为 ７４４、７８６条，分别占总数的
６９７％、６．２０％。
　　对ＳＮＰ位点突变类型的分析结果（图２）表明，
在ＴＣ组中，颠换位点有６４７３５个，占总ＳＮＰ位点的
３１５６％；而转换位点则有１４０３８４个，占６８．４４％。
在ＴＬ组中，颠换位点为７２１６１个，占３２．１３％；转换
位点为１５２４０４个，占６７．８７％。在１２种核苷酸变
异类型中，Ｔ－Ａ发生颠换的比例最高，分别占 ＳＮＰ
位点总数的１８．５２％（ＴＣ组１１９８７个）和１７３７％
（ＴＬ组１２５３７个）；而 Ｃ－Ｔ的转换比例最高，分别
占ＳＮＰ位点总数的 ２９．５５％（ＴＣ组 ４１４８５个）和
２９．７６％（ＴＬ组４５３６０个）。
２．２　ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ的注释与功能

与 ＧＯ数据库的比对结果（图３）表明，共计
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４７３６条ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ与 ＧＯ条目相匹配，涵盖生
物过程（ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｃｅｓｓ，ＢＰ）（７４．４１％）、细胞组分
（ｃｅｌｌｕｌａｒｃｏｍｐｏｎｅｎｔ，ＣＣ）（１３．９８％）以及分子功能
（ｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｕｎｃｔｉｏｎ，ＭＦ）（１１．６１％）这３个主要功能

类别的３４个亚类。在生物过程的分类中，涉及细胞
过程和代谢过程的ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ数量最多；在细胞
组分中，参与细胞解剖实体和胞内区的 ＳＮＰ－
Ｕｎｉｇｅｎｅ数量较高；而在分子功能方面，涉及结合和
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催化活性的ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ数量最为丰富。
　　与ＫＯＧ数据库的比对结果显示，共有２５３２条
ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ成功匹配到 ＫＯＧ注释信息，并根据
功能分为２６类。其中，功能预测类占比最高，包含
３６０条ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ，占被注释总数的１４．２２％；其

次是信号转导机制，涉及２９２条 ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ，占
比１１．５３％；翻译后修饰、蛋白质周转和蛋白质伴侣
基因则位列第三，包含２３５条 ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ，占比
９．２８％（图４）。

　　ＫＥＧＧ数据库的注释结果显示，共有 ２６３条
ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ参与了环境信息处理、细胞过程、有
机系统、遗传信息处理和代谢这五大类生化途径

（图５）。其中，信号转导相关的 ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ数量
最多，共有３２条；其次是免疫系统相关的 ＳＮＰ－
Ｕｎｉｇｅｎｅ，有２２条；内分泌系统相关的ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ

则排在第３位，数量为１６条。
２．３　信号转导相关的 ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ富集及特异
ＳＮＰ位点

由表２可知，通过对 ＫＥＧＧ信号通路进行富集
分析，共有５９９条 ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ被注释到２６条与
信号转导相关的通路中。其中，注释到ＰＩ３Ｋ－Ａｋｔ
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表２　信号转导相关ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ的ＫＥＧＧ富集分析

信号转导相关ＫＥＧＧ信号通路　　　　　 信号通路ＩＤ ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ数量（条）

磷脂酰肌醇３－激酶信号通路 ｋｏ０４１５１ ５０
丝裂原活化蛋白激酶信号通路 ｋｏ０４０１０ ３８
Ｒａｓ信号通路 ｋｏ０４０１４ ３７
哺乳动物雷帕霉素靶蛋白信号通路 ｋｏ０４１５０ ３７
Ｓｐｈｉｎｇｏｌｉｐｉｄ信号通路 ｋｏ０４０７１ ３３
Ｗｎｔ信号通路 ｋｏ０４３１０ ３１
Ｈｉｐｐｏ信号通路 ｋｏ０４３９０ ３１
Ｒａｐ１信号通路 ｋｏ０４０１５ ３０
环磷酸腺苷信号通路 ｋｏ０４０２４ ３０
ｃＧＭＰ－ＰＫＧ信号通路 ｋｏ０４０２２ ２３
腺苷酸活化蛋白激酶信号通路 ｋｏ０４１５２ ２３
磷脂酶Ｄ信号通路 ｋｏ０４０７２ ２２
ＦｏｘＯ信号通路 ｋｏ０４０６８ ２１
Ａｐｅｌｉｎ信号通路 ｋｏ０４３７１ ２１
ＥｒｂＢ信号通路 ｋｏ０４０１２ ２０
钙信号通路 ｋｏ０４０２０ １８
磷脂酰肌醇信号系统 ｋｏ０４０７０ １７
ＴＮＦ信号通路 ｋｏ０４６６８ １７
低氧诱导因子１信号通路 ｋｏ０４０６６ １６
Ｈｅｄｇｅｈｏｇ信号通路 ｋｏ０４３４０ １４
ＴＧＦ－ｂｅｔａ信号通路 ｋｏ０４３５０ １４
ＶＥＧＦ信号通路 ｋｏ０４３７０ １４
ＪＡＫ－ＳＴＡＴ信号通路 ｋｏ０４６３０ １３
Ｎｏｔｃｈ信号通路 ｋｏ０４３３０ １２
ＮＦ－ｋａｐｐａＢ信号通路 ｋｏ０４０６４ １１
双组分系统 ｋｏ０２０２０ ６
合计 ５９９

信号通路的ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ数量最多，达５０条；其次
是ＭＡＰＫ信号通路，包含３８条 ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ；Ｒａｓ
信号通路和 ｍＴＯＲ信号通路各有 ３７条 ＳＮＰ－
Ｕｎｉｇｅｎｅ。
２．４　免疫系统相关的 ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ富集及特异
ＳＮＰ位点

由表３可知，通过ＫＥＧＧ信号通路的富集分析，
共有３１５条 ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ被注释到２２条与免疫系
统相关的通路中。其中，Ｃｈｅｍｏｋｉｎｅ信号通路注释的
ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ数量最多，达到３３条，其次是ＮＯＤ－ｌｉｋｅ
受体信号通路，有２６条；Ｔｏｌｌ和Ｉｍｄ信号通路有２４条，而
ＦｃｇａｍｍａＲ介导的吞噬作用则有２１条。

３　讨论

３．１　ＳＮＰ位点特征分析
ＳＮＰ标记作为一种先进的分子标记技术，因其

具有更高的稳定性、准确性和重复性，在水产动物

的研究中展现了广泛的应用潜力和前景。相比于

许多鱼类和贝类，甲壳类动物由于其染色体数量较

多［２０－２１］，给 ＳＮＰ标记的开发带来了一定的挑战。
然而，随着高通量测序技术的进步，转录组测序有

效地克服了这些困难，为甲壳类动物的 ＳＮＰ标记开
发提供了重要的支持。

本研究利用高通量测序技术，从中华绒螯蟹的

ＴＬ和 ＴＣ转录组数据中共鉴定出分布于２２２４９条
ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ序列上的４２９６８４个 ＳＮＰ位点，其中
转换型ＳＮＰ位点占６７．８７％，这一结果与在方斑东
风螺和军曹鱼等物种上的研究［５－８］相似。ＳＮＰ碱基
替换是推动基因突变及生物进化的重要因素［７］，主

要包括颠换（如Ａ－Ｔ、Ｃ－Ｇ、Ａ－Ｃ、Ｔ－Ｇ的相互置
换）和转换（如 Ａ－Ｇ和 Ｔ－Ｃ的相互置换）２种类
型。理论上，ＳＮＰ中转换与颠换的比例应为１∶２，
当转换与颠换的比例超过 ０．５时，称为“转换偏
差”［２２］。在本研究中，ＴＬ和 ＴＣ转录组中转换与颠
换的ＳＮＰ数量比值分别为２．１１和２．１７，表明转换
的比例显著高于颠换，符合“转换偏差”的现象。这
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表３　免疫系统相关ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ的ＫＥＧＧ富集分析

免疫系统相关ＫＥＧＧ信号通路 信号通路ＩＤ ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ数量（条）

趋化因子信号通路 ｋｏ０４０６２ ３３
ＮＯＤ－ｌｉｋｅ受体信号通路 ｋｏ０４６２１ ２６
Ｔｏｌｌ和 Ｉｍｄ信号通路 ｋｏ０４６２４ ２４
ＦｃｇａｍｍａＲ介导的吞噬作用 ｋｏ０４６６６ ２１
Ｔ细胞受体信号通路 ｋｏ０４６６０ ２０
孕激素介导的卵母细胞成熟 ｋｏ０４９１４ ２０
Ｔｏｌｌ－ｌｉｋｅ受体信号通路 ｋｏ０４６２０ １６
白细胞跨内皮细胞迁移 ｋｏ０４６７０ １６
细胞质ＤＮＡ感应通路 ｋｏ０４６２３ １５
血小板激活 ｋｏ０４６１１ １４
Ｂ细胞受体信号通路 ｋｏ０４６６２ １４
长时程增强 ｋｏ０４７２０ １４
自然杀伤细胞介导的细胞毒性 ｋｏ０４６５０ １３
ＩＬ－１７信号通路 ｋｏ０４６５７ １１
Ｔｈ１和 Ｔｈ２细胞分化 ｋｏ０４６５８ １１
Ｔｈ１７细胞分化 ｋｏ０４６５９ １１
ＦｃｅｐｓｉｌｏｎＲＩ信号通路 ｋｏ０４６６４ １０
抗原加工与表达 ｋｏ０４６１２ ９
ＲＩＧ－Ｉ－ｌｉｋｅ受体信号通路 ｋｏ０４６２２ ７
肾素－血管紧张素系统 ｋｏ０４６１４ ５
造血细胞谱系 ｋｏ０４６４０ ３
补体和凝血级联 ｋｏ０４６１０ ２
合计 ３１５

一现象同样在三疣梭子蟹（Ｐｏｒｔｕｎｕｓｔｒｉｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｕｓ）、
脊尾 白 虾 （Ｅｘｏｐａｌａｅｍｏｎ ｃａｒｉｎｉｃａｕｄａ）、中 华 鳖
（Ｐｅｌｏｄｉｓｃｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ）、军 曹 鱼 （Ｒａｃｈｙｃｅｎｔｒｏｎ
ｃａｎａｄｕｍ）和大口黑鲈（Ｍｉｃｒｏｐｔｅｒｕｓｓａｌｍｏｉｄｅｓ）等水产
动物中得到证实［５，１６－１７，２３－２４］，表明ＳＮＰ位点的碱基
突变并非随机生成，可能与不同物种的生物碱基组

成及其在进化过程中所承受的环境压力和选择机

制有关［２４］。在自然选择的过程中，转换突变一般导

致同义突变，这也解释了为何 ＳＮＰ转换类型在蛋白
编码序列中数量多于颠换类型［２５］。此外，本研究发

现Ｃ－Ｔ转换在１２种核苷酸变异类型中占比最高，
这一结果与大多数物种的研究一致，可能是由于

ＣｐＧ二核苷酸中５－甲基胞嘧啶容易发生脱氨基反
应，从而导致碱基Ｃ变为碱基Ｔ［２６］。
３．２　中华绒螯蟹对低温的适应性

水温对水生生物的适应性机制具有重要影响，

不同水域的温度和压力差异会促使水生动物形成

本地适应性［２７］。例如，俞梦超研究发现，不同海拔

梯度下的裂腹鱼类在低温适应机制上存在差异［２８］；

罗慧等则指出，青海湖裸鲤在不同环境中形成了适

应不同水温的特征［６］。本研究结果表明，低温处理

组与对照组的ＳＮＰ数量和位置并不完全相同，显示

中华绒螯蟹在低温环境下发生了 ＳＮＰ位点的变异，
可能形成了与低温环境相适应的本地适应性及分

子机制。在对中华绒螯蟹的 ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ进行功
能注释时，结果显示在２２２４９条 ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ中，
分别有 ４７３６、２５３２、２６３条分别被注释到 ＧＯ、ＣＯＧ
及ＫＥＧＧ数据库。这些 ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ大多数参与
了细胞过程、代谢过程和信号转导等机制，尤其是

与能量代谢相关的通路，这些基因在中华绒螯蟹适

应低温胁迫中发挥了关键作用。作为变温动物，中

华绒螯蟹可能通过体内的多种酶和代谢模式来应

对低温胁迫，利用储存的能量以适应环境变化，因

此能量的产生与转运显得尤为重要。ＫＥＧＧ信号通
路的富集分析发现，脂质代谢（ｌｉｐｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）、糖
代谢（ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）、聚糖生物合成与代
谢（ｇｌｙｃａｎｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ），以及氨基酸
代谢（ａｍｉｎｏａｃｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）等４条主要代谢通路
均与能量代谢相关，且会影响中华绒螯蟹的生长和

免疫过程。为了深入研究中华绒螯蟹的信号转导

和免疫防御机制，本研究筛选出了５９９条与信号转
导相关的ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ，主要涉及 ＰＩ３Ｋ－Ａｋｔ信号
通路、ＭＡＰＫ信号通路、Ｒａｓ信号通路和 ｍＴＯＲ信号
通路等重要通路。同时，筛选出３１５条与免疫防御
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相关的ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ，这些基因大部分被注释到趋
化因子信号通路、ＮＯＤ样受体信号通路、Ｔｏｌｌ和 Ｉｍｄ
信号通路以及ＦｃｇａｍｍａＲ介导的吞噬作用等免疫
信号通路中。这些筛选到的 ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ及其相
关通路可能与中华绒螯蟹对低温胁迫的响应密切

相关，为深入研究其适应低温环境的分子机制奠定

了基础。

４　结论

本研究基于低温胁迫下中华绒螯蟹肝胰腺的

高通量转录组测序数据，鉴定出了４２９６８４个 ＳＮＰ
位点。通过对２２２４９条 ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ的序列比对
与功能注释，发现这些ＳＮＰ位点所对应的基因与多
种生物学过程密切相关。其中，５９９条和 ３１５条
ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ分别被注释到与信号转导和免疫防
御相关的重要信号通路中。这些与低温胁迫响应

相关的ＳＮＰ－Ｕｎｉｇｅｎｅ及其通路可能直接影响中华
绒螯蟹对低温环境的适应能力。这一研究为深入

探讨中华绒螯蟹在低温胁迫下的分子机制提供了

重要的理论支持和基础材料。
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肉生长发育相关基因的筛选［Ｊ］．南方农业学报，２０２１，５２（９）：

２３１９－２３２８．

［１４］ＹａｎｇＹＮ，ＹｅＨＨ，ＨｕａｎｇＨＹ，ｅｔａｌ．ＥｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆＨｓｐ７０ｉｎｔｈｅ

ｍｕｄｃｒａｂ，Ｓｃｙｌｌａｐａｒａｍａｍｏｓａｉｎｉｎｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｂａｃｔｅｒｉａｌ，ｏｓｍｏｔｉｃ，

ａｎｄｔｈｅｒｍａｌｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］．ＣｅｌｌＳｔｒｅｓｓａｎｄＣｈａｐｅｒｏｎｅｓ，２０１３，１８（４）：

４７５－４８２．　

［１５］周晓敏，孔嘉明，戴习林．ＳＮＰ标记位点与罗氏沼虾生长性状的

相关分析［Ｊ］．南方农业学报，２０２１，５２（８）：２２８４－２２９３．

［１６］朱佶轩，戴　琴，段健诚，等．脊尾白虾线粒体基因组 ＳＮＰ位点

的筛选及其特征分析［Ｊ］．水产科学，２０２１，４０（３）：３８７－３９３．

［１７］张德宁，吕建建，刘　萍，等．三疣梭子蟹生长相关 ＳＮＰ位点的

鉴定［Ｊ］．中国水产科学，２０１５，２２（３）：３９３－４０１．

［１８］殷　悦，徐　宇，唐刘秀，等．中华绒螯蟹蜕皮抑制激素基因单

核苷酸多态与性早熟的关联性分析［Ｊ］．水产养殖，２０１９，４０

（１）：１４－１７，２２．

［１９］陈义培，吴　廉，陈晓雯，等．中华绒螯蟹ＭＳＴＮ基因ＳＮＰｓ多态

性及与生长性状的关联分析［Ｊ］．水生生物学报，２０１８，４２（２）：

２９３－２９９．

［２０］张天澍．罗氏沼虾多倍体育种的研究［Ｄ］．武汉：华中师范大

学，２００３．

［２１］刘　磊．三疣梭子蟹（Ｐｏｒｔｕｎｕｓｔｒｉｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｕｓ）遗传连锁图谱的

构建和生长相关性状ＱＴＬ定位的研究［Ｄ］．青岛：中国海洋大

学，２０１４．

［２２］ＣｏｌｌｉｎｓＤＷ，ＪｕｋｅｓＴＨ．Ｒａｔｅｓｏｆｔｒａｎｓｉｔｉｏｎａｎｄｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎｉｎ

ｃｏｄｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓｓｉｎｃｅｔｈｅｈｕｍａｎ－ｒｏｄｅｎｔｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ［Ｊ］．

Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，１９９４，２０（３）：３８６－３９６．

［２３］雷　骆，祝骏贤，陈　辰，等．基于转录组测序的中华鳖 ＳＳＲ和

ＳＮＰ特征分析及性别标记筛选［Ｊ］．广东海洋大学学报，２０２３，

４３（１）：２５－３２．

［２４］李胜杰，白俊杰，赵　荦，等．大口黑鲈 ＥＳＴ－ＳＮＰ标记开发及其

与生长性状的相关性分析［Ｊ］．海洋渔业，２０１８，４０（１）：３８－４６．

［２５］国钰环，ＮａｏｋｉＹ，彭正松，等．基于转录组数据的三雌蕊小麦中

ＳＮＰ／ＩｎＤｅｌ位点的挖掘［Ｊ］．华北农学报，２０２１，３６（５）：３５－

４２．　

［２６］ＧａｒｇＫ，ＧｒｅｅｎＰ，ＮｉｃｋｅｒｓｏｎＤＡ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｃａｎｄｉｄａｔｅｃｏｄｉｎｇ

ｒｅｇｉｏｎｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓｉｎ１６５ｈｕｍａｎｇｅｎｅｓｕｓｉｎｇ

ａｓｓｅｍｂｌｅｄｅｘｐｒｅｓｓｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｔａｇｓ［Ｊ］．ＧｅｎｏｍｅＲｅｓｅａｒｃｈ，１９９９，９

（１１）：１０８７－１０９２．

［２７］曾本和，张忭忭，牟振波，等．３种西藏土著鱼类幼鱼水温耐受

性的初步研究［Ｊ］．水产科学，２０１９，３８（１）：１１５－１１８．

［２８］俞梦超．通过裂腹鱼类的转录组比较分析揭示青藏高原鱼类的

适应性进化［Ｄ］．上海：上海海洋大学，２０１７．

—３０２—江苏农业科学　２０２４年第５２卷第２１期


