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摘要: 为了发掘三疣梭子蟹(Portunus trituberculatus)与生长相关的 SNP, 本研究基于三疣梭子蟹比较转录组学数据, 

筛选出生长相关候选基因片段 19条, 利用该基因序列设计引物进行 PCR扩增, 得到总长为 17 387 bp的DNA片段; 

通过直接测序法发现 74 个 SNP 位点, 分布频率为 0.43/100 bp, 其中转换突变的比例为 80%, 颠换突变的比例为

20%, 转换的比例远远大于颠换, 符合“transition bias”原理。C/T(G/A)突变所占比例为 60%, G/T(C/A)突变占 20%, 

A/T突变占 9.33%, G/C突变占 10.67%, C/T(G/A)突变所占比例最大。内含子上突变发生的频率为 1.34/100 bp, 外显子

上仅为 0.17/100 bp, 说明外显子上的碱基更加保守。通过飞行质谱法, 在三疣梭子蟹生长性状分离群体中成功分型

了 10 个 SNP 位点; 通过卡方检验和多元方差分析的方法进行性状关联分析, 发现 3 个 SNP 位点与生长性状显著

相关(P<0.05), 并且 comp58070-R31 位点与生长性状极显著相关(P<0.01); 一般线性模型的多元方差分析显示 , 

comp58070-R31位点与体重、全甲宽、甲宽 3个性状极显著相关(P<0.01), 与体长、体高 2个性状为显著相关(P<0.05); 

comp46623-F49位点与甲宽显著相关(P=0.05); comp49193-R333位点与甲宽显著相关(P<0.05)。通过对 SNP位点的

多态性分析发现, 三疣梭子蟹 SNP 标记观测杂合度(Ho)范围为 0.162 8~0.833 3, 期望杂合度(He)范围为 0.189 6~ 

0.591 2, 并且显示 SNP标记的信息量低于微卫星标记。该研究的结果将有助于推进三疣梭子蟹分子标记辅助育种

进程。 
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三疣梭子蟹(Portunus trituberculatus)是重要的

大型海洋甲壳类经济动物, 隶属甲壳纲(Crustacea)、

十足目(Decapoda)、梭子蟹科(Portunidae), 分布于

中国、朝鲜、日本等海域[1−3]。由于其生长快、个

体大、肉味鲜美, 已成为我国重要的渔业捕捞对

象和海水养殖对象[4]。生长性状是影响三疣梭子

蟹经济价值最主要的因素。随着三疣梭子蟹养殖

规模的不断扩大, 亟需对三疣梭子蟹进行遗传性

状的改良, 选育出一种快速生长的品系。在分子

标记辅助育种技术蓬勃发展的今天, 人们可以通

过分子标记技术和育种的经济性状进行关联分析

来达到良种选育和性状改良的目的。在一系列的

分子标记当中, 由于操作方便、信息量多等原因, 

微卫星 DNA 分子标记曾被广泛使用, 但仍不能

满足研究人员的实际需求。近年来, 分子标记单

核苷酸多态性标记 (single nucleotide polymor-

phisms, SNP)的出现, 弥补了微卫星 DNA分子标

记的不足[5]。 

SNP 是指单个核苷酸发生改变而引起的 DNA

序列的多态性, 最早在 1996年由 Lander[6]提出。
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由于具有数量多、密度大、两个等位基因多态、

可以引起氨基酸突变和易于高通量分析等优点 , 

SNP 标记被广泛应用于遗传连锁图谱的构建、基

因定位、遗传多样性研究、品种鉴定和动植物育

种等领域[7−10]。在大西洋鲑(Clupea harengus)[9]、大

鳞大麻哈鱼 (Oncorhynchus tshawytscha)[7]、舌鳎

(Cymoglossus robustus) 和 大 西 洋 鲱 (Clupea 

harengus)[11]、北极嘉鱼(Salvelinus alpinus )[12]、嘉

鱼 (alpinus)[13]、罗非鱼 (Tilapia)[14]、鲤 (Cyprinus 

carpio)[15] 等鱼类中均有 SNP 相关研究。在甲壳

类的凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei)[16]、拟穴

青蟹(Scylla paramamosain)[17]、 三疣梭子蟹[18]等

物种中也有应用 SNP标记的研究报道。 

在缺乏全基因组测序的物种中, 通过比较转

录组学方法筛选性状相关基因已经成为研究某一

机理的普遍方法[16−18]。本实验基于实验室前期工

作[19] , 在生长差异个体中获得差异表达基因 117

对, 这些基因很可能参与三疣梭子蟹生长调控进

程。通过性状决定基因筛选到性状相关 SNP的几

率更大[16–17, 20]。本研究采用直接测序法筛选 SNP

位点, 并利用飞行质谱的方法, 在性状分离群体

中对 SNP位点进行分型, 通过关联分析寻找与生长

性状相关的 SNP位点, 研究结果将有助于三疣梭子

蟹分子标记辅助育种工作, 最终加快育种进程。 

1  材料和方法 

1.1  实验材料 

实验用三疣梭子蟹取自“黄选 1 号”核心群体, 

饲养于昌邑海丰水产有限公司。160 日龄时测量

生长性状(体重、全甲宽、甲宽、体长、体高), 从

同一池塘中挑选体重具显著差异个体各 45只, 分

为小个体组 SG 与大个体组 LG, 建立生长性状差

异群体。根据体重大小顺序排列 , 取肌肉组织 , 

–20℃保存, 用于提取基因组 DNA。 

1.2  实验方法 

1.2.1  三疣梭子蟹基因组 DNA的提取及检测  采

用“酚–氯仿法”提取肌肉中的基因组 DNA。基因

组 DNA 利用 1%琼脂糖凝胶电泳进行检测。 

1.2.2  三疣梭子蟹 SNP 位点初步筛选  基于本实

验室之前的研究[20], 根据比较转录组学所分析的

结果, 筛选出表达差异较大的 19 条序列, 运用引

物设计软件 Primer Premier 5.0在各个基因序列的

保守区域设计引物, 共设计引物 20 对, 由上海生

工技术公司合成, 见表 1。 

1.2.3  PCR反应和 PCR产物检测  取 SG全甲宽

最小的 15 个样品的 DNA, 与 LG 全甲宽最大的

15 个样品的 DNA 进行混合, PCR 反应利用混合

DNA作为模板, PCR supermix kit 试剂盒(TaKaRa)

进行扩增, PCR 产物用 1%琼脂糖凝胶电泳检测, 

产物送上海桑尼公司测序。 

1.2.4  测序峰图分析及 SNP 位点分型  寻找峰图

清晰、有明显双峰的位点, 并定其为 SNP位点。

并应用飞行质谱(TOF-MS)方法对 SNP 位点进行

分型。 

1.2.5  SNP 位点与 5 个生长性状的关联分析  利

用 SPSS 17.0 对分型结果进行卡方检验和多元方

差分析检验, P<0.05为显著相关, P<0.01为极显著

相关。 

2  结果与分析 

2.1  生长性状数据分析 

2.1.1  三疣梭子蟹各生长性状测量数据  SG 组体

重 79.9~171.9 g, 全甲宽 103.13~140.37 mm, 甲宽

52.39~67.58 mm, 体长 55.90~70.62 mm, 体高

27.98~39.67 mm。LG体重 174.0~289.0 g, 全甲宽

140.6~166.42 mm, 甲宽 71.33~87.03 mm, 体长

72.47~82.57 mm, 体高 35.42~41.57 mm。统计结

果见表 2。 

2.1.2  各性状间的相关系数  三疣梭子蟹各形态

性状和体重两两之间的相关系数见表 3。统计分

析结果表明, 各形态性状间的表型相关均达到极

显著水平(P<0.01), 所有的形态参数之间均为显

著正相关 , 表明将所选的指标用来进行相关分

析具有很重要的意义。其中甲宽与体重的相关系

数最大, 为 0.945; 体高与体重的相关系数最小, 

为 0.841。三疣梭子蟹各形态性状与体重间的相

关关系由大到小的顺序依次为甲宽、全甲宽、体

长、体高。 
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表 1  引物设计列表 
Tab. 1  List of primers 

基因编号 
gene code 

引物序列(5′−3′) 
primer sequence(5′−3′) 

设计长度/bp 
designed length

产物长度/bp 
product length 

是否有内含子 
intron or not 

F: AACTCCCCACCTGATAATGTCCTCG 
comp 54958 

R: CGTAACTTCGGGATAAGGATTGGC 
1000 1200 是 yes 

F: ATTGAACTGGTCCCGAGGTTGGC 
comp 54958 

R: CCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTG 
1275 1275 否 no 

F: AGGCTTTCAGGCATAATCCCACG 
comp 55883 

R: ACTTACTCGGTGAGACGGAATCGG 
700 700 否 no 

F: CCTTCGTGGGCAACGCTGCTTT 
comp 58070 

R: CTCCTTGCCTTGAATGCCACAGTAT 
1531 1700 是 yes 

F: GAAGTTGGAGACGCCAGTGATGATG 
comp 58769 

R: GAGCACAAGGACAGTCTTACCCCC 
843 843 否 no 

F: ATCTTGATTTTGATGGTGGAGGGAGC 
comp 48505 

R: TGGACTCTGGTGACGGCGTAACTC 
528 600 否 no 

F: GCCTTAGAACTTGATGCCAGCCTG 
comp 45541 

R: TGGCTCCCGCCTGTGTATTGTG 
741 800 否 no 

F: AAAGCCCCAGACACGACAACAGG 
comp 55595 

R: CTCCTGTGGTCCAAAAGGTGCG 
794 – – 

F: CCAGAATGTGTTGTCACCGAGCC 
comp 56676 

R: GACACCTGGATGGGCTGCTCAA 
1319 800 否 no 

F: CTGGGAAACCTTCGCTGGCAAC 
comp 58769 

R: ACGCCGTCCACATCCTCAAAGT 
566 700 是 yes 

F: CTCCGTTGGTTGGTGTCTTCCTC 
comp 57303 

R: TTTGTCAGCATCTCCAGATAGCG 
670 1200 是 yes 

F: GTAGTCCATCTTGATCTTGAGGCTGTC 
comp 50558 

R: CTAACGGTTATCGCCGGTTTGTG 
833 – – 

F: AGGATACCCAAGGGCTTCTCAAT 
comp 17448 

R: TCTACCAGCTCATGTCCAACCAG 
736 1600 是 yes 

F: TGTAGACGGTCTGCCAGCCTTTG 
comp 40819 

R: GCGATACCATCCCGCTTACTCCC 
1208 2500 是 yes 

F: AGTTGGCTCGGTGGAATCTTGTG 
comp 52896 

R: ATCGCTGTAGTCTATCCTGAACTTGG 
760 – – 

F: AAGGGCAAGCAAATACCAGAAAG 
comp 32720 

R: ACAGGCACGGATACCGCATCGTC 
569 569 否 no 

F: TTGGAAACCGAGGCTTCTGGACC 
comp 57375 

R: CCCACCGAAGTATCCTCCGACAT 
815 900 否 no 

F: GCCGCTCGTGTTCAACCTCTGTC 
comp 46623 

R: CGAATCCGCTAACATGACTTTACT 
761 800 否 no 

F: ATTCATTTATTATTCAAGGGCAATC 
comp 49193 

R: GTGACAGTCGCCTTGTTGGTGCT 
522 1200 是 yes 

F: AGGCATCATGGTTGGAATGGACC 
comp 54937 

R: CATTTGCGATGAACGATAGTGGG 
999 – – 

注：“–”表示未扩增出条带. 

Note: “–”denotes no amplification result. 
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表 2  三疣梭子蟹生长性状参数 
Tab. 2  The growth trait parameters of Portunus trituberculatus 

n=45; x ±SD 

分组 group 
性状 trait 

小个体组 SG 大个体组 LG 

体重/g body weight 121.966 7±24.932 77 216.855 1±29.527 14 

全甲宽/mm full carapace width 125.112 7±9.136 15 150.054 0±7.010 56 

甲宽/mm carapace width 61.368 0±4.868 59 77.160 9±4.0413 8 

体长/mm body length 62.949 8±3.967 00 73.815 1±3.897 18 

体高/mm body height 32.863 6±2.671 19 37.987 3±.907 50 

 
表 3  三疣梭子蟹各形态性状之间的相关系数 

Tab. 3  Pearson correlation coefficient between morphological traits in Portunus trituberculatus 

性状 trait 体重 body weight 全甲宽 full carapace width 甲宽 carapace width 体长 body length 体高 body height

体重 body weight 1     

全甲宽 full carapace width 0.927** 1    

甲宽 carapace width 0.945** 0.923** 1   

体长 body length 0.907** 0.885** 0.882** 1  

体高 body height 0.841** 0.840** 0.832** 0.873** 1 

注: **表示极显著相关(P<0.01). 

Note: ** denotes extremely significant correlation (P<0.01). 

 

2.2  基因组 DNA提取结果 

从图 1 可见, 基因组 DNA 主带清晰, 表明

基因组 DNA 提取质量可靠, 完整性良好, 满足

后续实验条件。 
 

 
 

图 1  三疣梭子蟹基因组 DNA电泳图谱 

Fig. 1  Gel electrophoresis of Portunus trituberculatus genome DNA  

 

2.3  SNP位点筛选与分型 

本研究通过直接测序的方法, 共挑选了 30个

位点送分型分析, 利用飞行质谱法成功分型了 10

个 SNP位点。为了验证分型的准确率, 本实验采

用直接测序的方法检验了一部分分型结果。 

2.4  SNP多态性分析 

本研究使用 POPGENE软件统计分析各 SNP 

位点的观测杂合度(observed heterozygosity, Ho)、

期望杂合度(expected heterozygosity, He)、最小等

位基因频率(minor allele frequency, MAF)以及哈

迪–温伯格平衡(Hardy-Weinberg equilibrium, HWE) 

检验(表 4)。 

根据表 4 可知, 三疣梭子蟹 SNP 标记观测杂

合度(Ho)范围为 0.162 8~0.833 3, 期望杂合度(He)

范围为 0.189 6~0.591 2; 通过本实验室之前的研

究发现[21], 三疣梭子蟹微卫星标记的观测杂合度

(Ho)范围为 0.222 2~1.000 0, 期望杂合度(He)范围

为 0.436 7~0.909 9; 两种标记多态性的差异显示

SNP标记的信息量低于微卫星标记[22]。 

comp57303-F54和 comp57303-F352是位于同

一基因上两个连锁的 SNP位点, 所以多态性分析

数据完全一致。comp55883-R42 极显著(P<0.01)

偏离 Hardy-Weinberg平衡, comp32720-F318位点

显著 (P<0.05)偏离 Hardy-Weinberg 平衡 (HWE), 

在 SG和 LG内的基因型分布都不符合 HWE。推

测原因, 一是“黄选 1 号”三疣梭子蟹并非自然随

机交配群体, 而是经过人为设计交配方案的选育

群体; 二是 SG和LG是人为挑选的, 不符合HWE 

的结果可作为  SNP 与生长性状关联的初步判

断。除 comp55883-R42 和 comp32720-F318 两个

位点, 其他 SNP 位点在两组内都符合 HWE。上

述  SNP 的  MAF 远大于  0.05, 说明这些  SNP 

位点的多态性较高, 适合进行关联分析。 
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表 4  SNP 位点基因多态性分析 
Tab. 4  The analysis of gene polymorphism of SNPs 

观测杂合度 Ho 期望杂合度 He 最小等位基因频率 MAF 哈迪—温伯格平衡 HWE(p)
SNP 

SG LG SG LG SG LG SG LG 

comp55883-R42 0.756 8 0.756 8 0.476 9 0.476 9 0.378 4 0.378 4 0.000 3 0.000 3 

comp58070-R31 0.255 8 0.431 8 0.320 9 0.499 2 0.197 7 0.443 2 0.172 1 0.364 8 

comp57303-F54 0.162 8 0.250 0 0.189 6 0.286 1 0.104 7 0.170 5 0.327 9 0.389 0 

comp57303-F352 0.162 8 0.250 0 0.189 6 0.286 1 0.104 7 0.170 5 0.327 9 0.389 0 

comp32720-F129 0.219 5 0.250 0 0.197 8 0.221 3 0.109 8 0.1250 0.459 2 0.368 6 

comp32720-F318 0.476 2 0.545 5 0.367 2 0.401 3 0.238 1 0.272 7 0.049 3 0.015 3 

comp46623-F49 0.348 8 0.386 4 0.396 4 0.499 2 0.267 4 0.443 2 0.422 5 0.129 2 

comp46623-F358 0.2750 0.162 8 0.3085 0.189 6 0.187 5 0.104 7 0.478 8 0.327 9 

comp46623-F511 0.232 6 0.295 5 0.2430 0.367 6 0.139 5 0.238 6 0.770 6 0.184 2 

comp49193-R333 0.5833 0.8333 0.476 1 0.591 2 0.069 4 0.111 1 0.266 3 0.005 6 
 

2.5  SNP关联分析 

将获得的分型数据利用  SPSS 17.0 软件对

不同等位基因、基因型和生长性状之间的相关性

进行卡方检验。经卡方检验分析, comp58070-R31

位点与生长性状为极显著相关(P<0.01), 其他位

点与生长性状的相关度不显著(P>0.05); 一般线

性模型的多元方差分析结果显示 , comp58070- 

R31 位点与体重、全甲宽、甲宽 3 个性状呈现极

显著相关关系(P<0.01), 与体长、体高 2个性状为

显著相关关系(P<0.05); comp46623-F49位点与甲

宽为显著相关(P=0.05); comp49193-R333 位点与

甲宽为显著相关(P<0.05), 其他位点与生长性状

的相关度不显著(P>0.05)。SG 和 LG 卡方检验和

多元方差分析结果表明 , comp55883-R42 和 

comp32720-F3182 个位点在 2 个群体间的基因型

分布没有显著差异。但 2 个位点偏离 HWE 的结

果提示, 在整个‘黄选 1 号’选育群体中该位点有

可能受到了选择 (表 5) 。  
 

表 5  SNP 位点与生长性状的关联分析 
Tab. 5  The correlation analysis of DNA SNPs with growth traits 

一般线性模型多元方差分析 multivariate analysis of variance 
of general linear model MANOVA SNP位点 

SNP locus 

突变碱基 
mutation 

base 

位置 
location 

突变类型 mutation 
type 

卡方检验 
χ2(P) 体重 body 

weight
全甲宽 full 

carapace width
甲宽 carapace 

width 
体长 body 

length 
体高 body 

height 

comp55883-R42 C-T 
内含子
intron

N 0(1.000) 0.752 0.464 0.985 0.953 0.696 

comp58070-R31 G-A ORF 
同义突变

synonymous mutation
9.792(0.007)** 0.001** 5.58E-05** 2.38E-04** 0.011* 0.033* 

comp57303-F54 A-G ORF 
同义突变

synonymous mutation
1.453(0.484) 0.167 0.281 0.229 0.494 0.607 

comp57303-F352 G-A 
内含子
intron

N 1.453(0.484) 0.167 0.281 0.229 0.494 0.607 

comp32720-F129 A-C 3′UTR N 0.110(0.741) 0.487 0.478 0.649 0.964 0.391 

comp32720-F318 G-C 3′UTR N 0.413(0.521) 0.519 0.540 0.622 0.571 0.841 

comp46623-F49 C-T ORF 
同义突变

synonymous mutation
4.981(0.083) 0.157 0.073 0.050* 0.366 0.158 

comp46623-F358 C-T ORF 
同义突变

synonymous mutation
3.875(0.144) 0.397 0.226 0.360 0.439 0.200 

comp46623-F511 C-T ORF 
同义突变

synonymous mutation
2.604(0.272) 0.261 0.358 0.268 0.407 0.323 

comp49193-R333 G-A-C 
内含子
intron

N 6.090(0.107) 0.155 0.199 0.032* 0.298 0.290 

注: *表示显著相关(P<0.05); **表示极显著相关(P<0.01). 

Notes: *denotes significant correlation (P<0.05); ** denotes extremely significant correlation (P<0.01). 
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3  讨论 

本研究成功扩增了 17 387 bp 长的 DNA 片段, 

筛选出74个SNP位点, SNP分布频率为0.43/100 bp。

SNP 在人类基因组中的分布频率为 0.1/100 bp[23−28], 

在牡蛎(Ostrea gigas thunberg)[29]中为 2.5/100 bp, 

在拟穴青蟹 [19]中为 0.3/100 bp, 扇贝 (Chlamys 

farreri)[30]中为 1/100 bp, 抹香鲸(Physeter cato-

don)[31] 中 为 0.19/100 bp, 江 豚 (Neophocaena 

phocaenoides)[32]中为 0.18/100 bp。各个物种中

SNP 分布频率差距较大, 可能与生长环境的复杂

程度有关。另外, 本实验中 SNP转换突变的比例

为 80%, 颠换突变的比例为 20%, 转换的比例远

远大于颠换, 符合中文“transition bias”原理。长牡

蛎(Crassostrea gigas)[33]SNP标记的 84%是转换类

型 , 16%为颠换类型 , 与本研究基本一致 ; 

C/T(G/A)突变所占比例为 60%, G/T(C/A)突变占

20%, A/T突变占 9.33%, G/C突变占 10.67%, C/T 

(G/A)所占比例最大。在其他物种中同样也发现了

上述规律[33−34]。出现这种规律的原因有两点: 一

是 C 碱基容易发生 5-甲基化转换突变为 T 碱基, 

突变频率是其他碱基突变的 10倍; 二是 CpG 岛

5-甲基胞嘧啶非常频繁地发生脱氨基作用[35]。通

过分析突变前后的碱基比例发现, A+T 所占的比

例在突变之后增加了, A/T 突变的频率高于 G/C, 

这种现象可以用热力学原理来进行解释。在 DNA

中, 碱基之间是通过氢键来进行连接的, G和C碱

基之间有 3 个氢键, 而 A 和 T 之间只有 2 个, 所

以 GC碱基配对比 AT更加坚固, 更加不易发生突

变。在果蝇(Drosophila melanogaster)和哺乳动物

中[36]同样发现, 在碱基替换之后, A+T 的比例增

加。另外还发现内含子上突变发生的频率远远高

于外显子, 内含子上的突变频率为 1.34/100 bp, 

外显子上仅为 0.17/100 bp, 说明外显子上的碱基

更加保守。 

利用飞行质谱法分型的 10 个 SNP 位点的位

置分别为: 位于 ORF上的有 5个, 都为同义突变; 

3′UTR上的突变有 2个; 内含子上的突变有 3个。

3 个与生长性状显著相关的位点中, 有 1 个是内

含子上的突变, 2 个是 ORF 上的同义突变。众所

周知, 大约 20%的错义突变会改变最终合成的蛋

白质。错义突变改变性状的机理是通过改变氨基

酸从而改变最终合成的蛋白质[26, 37]。而同义突变

改变性状的机理就比较复杂, 它可能通过几种机

制来改变性状 , 例如: 通过改变蛋白质的二级结

构[38]; 通过改变mRNA的翻译速度[39]; 使常规密码

子突变为稀有密码子从而改变合成蛋白质的效率; 

产生一个隐藏的 mRNA剪接位点和尾序列; 如果

突变位于重叠基因区域, 突变还可能影响其他的

基因表达等。内含子上的 SNP位点可能通过改变剪

接位点的活性来达到改变最终蛋白质的目的[40]。本

研究中的 SNP位点导致性状改变的机制还需要进

一步的研究阐明。 

本研究首次在三疣梭子蟹中利用转录组数据

开发生长相关 SNP, 为下一步的工作打下了良好

的基础。将来工作是将这些位点标记到基因组上, 

与功能基因相联系。具体可以分为两部分: 第一

部分, 继续开发与性状相关的 SNP 位点, 如免疫

相关、低盐胁迫相关等; 另一部分是研究 SNP影

响基因表达的分子机制, 比如, 影响了转录速率、

翻译速率或者影响了蛋白质的折叠, 这些分子机

制可以通过研究酶活性和信号通路来寻找突破

口。本研究为下一步构建高密度连锁图谱、基因

图谱、性状追踪、基因功能模型研究、基因表达

通路研究等打下了坚实的基础。同时为生长相关

分子机制研究以及生长相关新基因的开发提供了

一种很好的手段。 
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Identifying SNP markers correlated with growth of swimming crab 
(Portunus trituberculatus) based on a comparative transcriptome  

ZHANG Dening1, 2, LV Jianjian1, LIU Ping1, FENG Yanyan1, GAO Baoquan1, LI Jian1 

1. Yellow Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Qingdao 266071, China;  
2. College of Fisheries and Life Science, Shanghai Ocean University, Shanghai 201306, China 

Abstract: Comparative transcriptomics data have become one of the most important ways to study single nucleotide 
polymorphisms (SNP). We have identified 129 gene segments associated with growth. SNP is a third-generation mo-
lecular marker and is useful for breeding rapidly growing species, such as the swimming crab, Portunus trituberculatus. 
We developed an efficient method to select SNPs correlated with P. trituberculatus growth. Time-of-flight-mass spec-
trometry was used for SNP typing, and the chi-square test was used for the correlation analysis. Nineteen gene segments 
were amplified based on comparative transcriptomics, and a total of 17 387 bp DNA fragments were amplified. SNP 
frequency was estimated to be 0.43/100 bp of DNA sequence, the conversion mutation rate was 80%, and the transver-
sion mutation rate was 20%. The conversion ratio was far greater than the transversion ratio to comply with the princi-
ple of “transition bias”. The G/T (C/A) rate was 20%, the A/T rate was 9.33%, the G/C rate was 10.67%, and the C/T 
(G/A), which is the most common gene mutation type, was 60%. The intron mutation frequency was 1.34/100 bp and 
that of exons was 0.17/100 bp, indicating that the exon mutation frequency was more conserved. Three SNP markers 
were significantly correlated with growth traits, and P-values of 10 SNPs were < 0.05. The chi-square test result re-
vealed that comp58070-R31 was closely related to growth traits (P<0.01). A multivariate analysis of variance showed 
that comp58070-R31 was closely related to body weight, full carapace width, and carapace width (P<0.01). A signifi-
cant correlation was detected between body length and body height(P<0.01). Loci comp46623-F49 and comp49193-R333 

were significantly correlated with carapace width (P≤0.05). Observed heterozygosity of the P. trituberculatus SNPs 

was 0.162 8–0.833 3, and expected heterozygosity was 0.189 6–0.591 2, indicating less information content than that 
from microsatellite markers. These SNPs will be helpful for pedigree analysis, association studies, and 
marker-associated selection in this crab species. 
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