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摘要：为研究缢蛏表皮生长因子受体基因(epidermal growth factor receptor，EGFR)单核苷
酸多态性(single nucleotide polymorphism, SNP)与生长性状(壳长、壳宽、壳高和体质量)的
相关性。本实验利用直接测序法从缢蛏EGFR基因的第一个内含子序列中共筛选到17个
SNP位点。卡方检验结果显示，在17个位点中，有13个位点符合Hardy-Weinberg平衡，位
点多态性检测显示17个位点中有10个位点表现为中等多态性(0.25<PIC<0.5)。利用一般线
性模型(general linear model，GLM)及多重比较对缢蛏EGFR基因中17个SNPs的多态性与生
长性状(壳长、壳宽、壳高和体质量)进行相关性分析，结果显示，16个SNP位点均与缢
蛏的壳长、壳宽、壳高及体质量呈显著性相关。由此可见，EGFR基因可作为缢蛏生长
性状改良的候选辅助分子标记，并且为进一步研究其生长相关功能奠定基础。

关键词: 缢蛏；EGFR；多态性；生长性状
中图分类号: Q 785；S 968.3 文献标志码: A

 

缢蛏(Sinonovacula constricta)俗称蛏子，属

软体动物门(Mollusca)、瓣鳃纲(Lamellibranchia)、
帘蛤目(Veneroida)、竹蛏科(Solenidae)、缢蛏属

(Sinonovacula)，是我国双壳经济贝类之一 [1]。近

年来，缢蛏人工养殖过程中种质退化的现象日

趋严重，养殖户们对生长快、养殖周期短的优

良缢蛏种质需求逐年增高。另外，贝类的生长

性状属于数量性状，其表型可能受基因和环境

的共同影响，这使得传统选育的有效性受到限

制 [2]。借助分子标记辅助选育手段，筛选与生长

有关的分子标记可以加快新品种的育成、缩短

育种年限，从而提高育种的效率 [3]。在诸多分子

标记中，SNP标记由于其遗传稳定性高、检测准

确性高等诸多优点 [4-5]，已广泛应用于多种贝类

经济性状的辅助育种工作中[6-8]。

在脊椎动物中，表皮生长因子受体(EGFR)

基因参与了细胞增殖[9]、创伤修复[10]、性腺发育[11]

等过程；对于序列中SNP位点的研究比较多，主

要针对第一个内含子序列与癌症患者的关联性

分析 [12-13]。Jou等 [12]分析了不吸烟肺腺癌女性患者

和健康女性中EGFR的基因型和表现型，发现在

第一个内含子上有一个SNP位点与女性肺腺癌紧

密相关。孙静哲等 [13]也在EGFR基因的第一内含

子区上发现了一个SNP位点与胃癌的遗传易感性

相关。目前，关于EGFR基因在无脊椎动物中的

功能研究已有不少报道，主要集中在幼体发育[14]，

个体生长 [15-16]和神经突触的生长 [17]等方面，但对

于其基因内部SNP位点的研究较少。因此，本研

究将缢蛏EGFR基因作为候选基因，通过直接测

序法检测其第一个内含子中突变的位点，结合

缢蛏早期生长性状 (壳长、壳宽、壳高和体质

量)进行关联分析，意在筛选EGFR基因中与缢蛏
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生长性状相关的分子标记，从而加快缢蛏快速

生长新品种选育的进程。

1    材料与方法

1.1    实验样本与数据采集

2016年10月，在浙江三门东航水产养殖基

地进行缢蛏苗种的人工繁育工作。2017年5月，

随机选取200只同一批次繁殖的7月龄缢蛏用于生

长性状的关联分析，通过数显的游标卡尺(精确

到0.002 cm)测量缢蛏的壳长、壳宽、壳高，通过

电子天平(精确到0.01 g)称量缢蛏的体质量，并

取肌肉组织置于无水乙醇中，–20 °C保存。

1.2    样本DNA提取

利用海洋动物组织基因组DNA提取试剂

盒  [天根生化科技 (北京 )有限公司 ] 提取DNA，

1.5%琼脂糖凝胶电泳检测DNA的完整性，用

NanoDrop 2000紫外分光光度计检测DNA的纯度

和浓度，并稀释至100 ng/μL，保存于–20 °C备用。

1.3    缢蛏EGFR基因变异位点筛选及验证

利用本实验室已分离的缢蛏EGFR基因的

cDNA序列(GenBank登录号：MF958947)，通过与

本实验已有的部分缢蛏基因组序列进行对比，

以区分基因的内含子和外显子区域。通过Primer
5.0软件设计引物，在基因的外显子1上设计上

游，在外显子2上设计下游，用于扩增内含子1，
上游引物F1：5′-CTCAACACCATCCGCTG-3′，
下游引物R1：5′-GAAGCCCCCAGACTCTTA-3′。
首先利用体质量排序前六位的6只缢蛏  [(4.34±
0.41)g]和体质量排序后六位的6只缢蛏 [(0.74±
0.17)g]的基因组DNA为模板，进行PCR扩增预实

验。PCR反应体系体积为20 μL，其中2×Taq PCR
Mastermix 10 μL [天根生化科技(北京)有限公司]，
上下游引物各1 μL (10 μmol/L)，模板DNA 2 μL
(100 ng/μL)，去离子水 6 μL。反应程序：94 °C预

变性3 min；94 °C变性30 s，53 °C退火30 s，72
°C延伸50 s，共35个循环；72 °C终延伸10 min。
经1%的琼脂糖凝胶电泳检测，对检测合格的

PCR扩增产物交由上海迈普生物科技有限公司测

序，根据直接测序的峰图，预测SNP变异位点，

以便验证剩余188只缢蛏基因组DNA的SNP位

点，引物及PCR反应体系条件同上。

1.4    序列分析及数据处理

使用BioEdit软件 [18]筛选缢蛏EGFR基因的

SNPs，采用SHEsis [ 1 9 ]软件分析单倍型，利用

Cervus 3.0软件 [20]计算各变异位点的观测杂合度

(Ho)、期望杂合度(He)、有效等位基因(Ne)及多态

性信息含量(PIC)。利用Excel软件整理基因型及

生长数据，使用SPSS 18.0软件[21]中的一般线性模

型(GLM)对缢蛏的壳长、壳宽、壳高和体质量进

行相关性分析，多重比较显著性采用Duncan
法。统计模型：

Yij=μ+Bi+eij

式中，Yij为某性状第i个变异位点(或位点组合)第
j只个体观测值；μ为某性状实验观测所有个体的

平均值；Bi为第i个变异位点(或位点组合)的效应

值；eij为对应于观测值的随机残差效应。

2    结果

2.1    缢蛏EGFR基因序列SNP筛选

对缢蛏12个个体EGFR基因序列测序拼接，

通过与NCBI上EGFR全长基因源序列的对比，共

获得EGFR基因序列长度945 bp，其中内含子序

列长度662 bp，共发现17个变异位点。为方便统

计，分别用SNP 1~SNP 17 代表位点：T785A、

A911C、G966A、G996A、A1068G、G1092A、

A1125T、T1193A、T1207G、G1262A、T1281A、

C1293T、C1301A、C1314T、T1328C、A1359T、

C1371G(表1)。其中SNP 3、4、5、6、10、12、
14、15为转换变异类型，其余为颠换变异类型

(表2)。

2.2    缢蛏EGFR基因序列SNP位点的验证及单

倍型分析

用200只缢蛏基因组DNA对预筛选的变异位

点进行验证，剔除测序失败的个体，共获得

168只缢蛏的有效序列，并分析序列中17个位点

的基因型、基因型频率、等位基因、等位基因

频率等(表1)。其中，SNP 1~SNP 17所对应的优

势等位基因分别为T、A、G、G、A、G、A、

T、T、G、T、C、C、C、T、A、C。经卡方检验结

果显示，SNP 3、4、11、13位点显著偏离Hardy-
Weinberg平衡(P <0.05)。单倍型分析中，剔除频

率小于1%的组合，共发现13种单倍型；其中
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表 1    缢蛏EGFR基因SNPs位点基因型及基因频率

Tab. 1    Genotype and gene frequency of SNPs sites in EGFR gene of S. constricta

位点

sites
位置

posiotion
基因型

genotype
样本数/个

number
基因型频率/%

genotype frequency
等位基因

allele
等位基因频率/%
allele frequency

χ2(P值)
χ2(P value)

SNP 1 785 TT 145 86.83 T 93.41 0.785(0.376)

AT 22 13.17 A 6.59

SNP 2 911 AA 110 65.87 A 79.94 3.594(0.058)

CC 11 6.59 C 20.66

AC 47 28.14

SNP 3 966 GG 87 51.79 G 75.89 16.708(0.000)

GA 81 48.21 A 24.11

SNP 4 996 GG 151 89.88 G 92.56 65.412(0.000)

GA 9 5.36 A 7.44

AA 8 4.76

SNP 5 1 068 AA 131 78.44 A 89.22 0.727(0.394)

GA 36 21.56 G 10.78

SNP 6 1 092 GG 126 75.00 G 87.50 3.338(0.068)

AG 42 25.00 A 12.50

SNP 7 1 125 AA 157 93.45 A 96.73 0.174(0.676)

TA 11 6.55 T 3.27

SNP 8 1 193 TT 144 86.23 T 93.11 0.014(0.905)

TA 23 13.77 A 6.89

SNP 9 1 207 TT 84 50.00 T 72.62 3.052(0.081)

TG 76 45.24 G 27.38

GG 8 4.76

SNP 10 1 262 GA 83 49.40 G 53.87 0.013(0.908)

GG 49 29.17 A 46.13

AA 36 21.43

SNP 11 1 281 TA 96 57.14 A 38.10 7.312(0.006)

AA 16 9.52 T 61.90

TT 56 33.33

SNP 12 1 293 CT 94 55.95 T 52.98 2.421(0.12)

TT 42 25.00 C 47.02

CC 32 19.05

SNP 13 1 301 CC 70 41.67 C 60.71 7.024(0.008)

CA 64 38.10 A 39.29

AA 34 20.24

SNP 14 1 314 CT 94 55.95 T 53.57 2.492(0.114)

TT 43 25.60 C 46.43

CC 31 18.45

SNP 15 1 328 TT 122 73.94 T 86.97 0.101(0.75)

CT 43 26.06 C 13.03

SNP 16 1 359 AA 110 65.48 A 82.74 0.614(0.433)

AT 58 34.52 T 17.26

SNP 17 1 371 CC 112 68.29 C 84.15 0.459(0.498)

CG 52 31.71 G 15.85

注：χ0.01(2)
2=9.21，χ0.05(2)

2=5.99，χ2值为对不同基因型分布的Hardy-Weinberg平衡检验值

Notes：χ0.01(2)
2=9.21，χ0.05(2)

2=5.99，the value of χ2 is Hardy-Weinberg equilibrium test value for different genotype distribution
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Hap1 (18.10%)所占的比例最高，Hap13 (1.0%)

所占比例最低(表3)。

2.3    缢蛏EGFR基因序列SNP位点多态性分析

通过Popgene处理EGFR基因上SNP位点分型

结果，得到EGFR基因部分序列各位点在群体中

的遗传参数(表4)。根据Botstein等 [22]划分的原则，

0.25<PIC<0.5为中度多态，PIC<0.25为低度多

态，发现EGFR基因上的17个SNP位点中，除了

SNP 1、4、5、6、7、8和15为低度多态位点外，

其他10个SNP位点均为中度多态位点。统计结果

显示，观测杂合度的数值范围为0.054~0.571，期

望杂合度的数值范围为0.064~0.499，有效等位基

因的数值范围为1.067~1.993。

2.4    SNPs位点与生长性状的关联分析

对经筛选及验证得到的17个SNPs位点与缢

蛏的壳长、壳宽、壳高和体质量进行相关性分

析。除SNP 7位点的基因型在缢蛏壳长、壳宽、

壳高和体质量水平上无显著性差异外，其他

SNP位点在缢蛏壳长、壳宽、壳高和体质量水平

上均存在显著性差异(P<0.05)(表5)。通过多重对

比发现，6个SNP位点的野生型个体的壳长、壳

宽、壳高和体质量均显著高于纯合突变型和杂

合突变型 (P<0.05)，包括SNP 2 (AA)、SNP 3
(GG)、SNP 5 (AA)、SNP 8 (TT)、SNP 16 (AA)和
SNP 17 (CC)位点。SNP 4 (GG)和SNP 9 (TT)位点

的野生型个体的壳长、壳宽、壳高和体质量均

显著高于纯合突变型个体(P<0.05)，但与杂合突

变型之间差异不显著。而SNP 10 (AA)、SNP 11
(AA)、SNP 12 (CC)、SNP 13 (AA)和SNP 14 (TT)
位点纯合突变型个体的壳长、壳宽、壳高和体

质量均显著高于野生型和杂合突变型(P<0.05)。
SNP 1 (AT)、SNP 6 (AG)和SNP 15 (CT)位点杂合

突变型个体的壳长、壳宽、壳高和体质量均显

著高于野生型和纯合突变型(P<0.05)。

表 2    缢蛏EGFR基因型的变异类型及总数

Tab. 2    Variation type and number of genotype in
S. constricta EGFR gene

变异类型

variation type
基因型

genotype
位点

sites
总数/个
number

转换　transition GA SNP 3、4、5、6、10 5

CT SNP 12、14、15 3

颠换　transversion TA SNP 1、7、8、11、16 5

AC SNP 2、13 2

TG SNP 9 1

CG SNP 17 1

表 3    EGFR基因第一个内含子SNPs位点单倍型分析

Tab. 3    Haplotype analysis of SNPs in the intron 1 of EGFR gene

单倍型

haplotype

SNP 位点　SNP locus
频率/%

frequencySNP1 SNP2 SNP5 SNP6 SNP7 SNP8 SNP9 SNP10 SNP11 SNP12 SNP13 SNP14 SNP15 SNP16 SNP17

Halp1 T A A G A T T G T T C C T A C 18.10

Halp2 T A A G A T T A A C A T T A C 15.60

Halp3 T A A A A T G G T C A T C A C 11.50

Halp4 T A A G A T T A T T C C T A C 10.60

Halp5 T C A G A A T A T T C C T T G 6.20

Halp6 T C G G A T G G A C C T T T G 6.10

Halp7 A A A G A T T A A C A T T A C 5.80

Halp8 T C A G A T T G T T C C T A C 3.00

Halp9 T A G G A T G G A C C T T A C 1.60

Halp10 T A A G A T T G T T C C T T C 1.50

Halp11 T A A G A T T G A T A T T A C 1.50

Halp12 T A A G T T T G A T A T T A C 1.20

Halp13 T A A G A T T A T T C C T T G 1.00
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3    讨论

EGFR是一种具有酪氨酸激酶活性的受体，

具有促进细胞增殖、个体发育和生长等的重要

作用 [23]。在静水锥实螺(Lymnaea stagnalis)中发现

EGFR基因在神经组织中高表达，并且通过体外

干扰EGFR基因的表达后，神经生长的速率明显

变缓 [17]；在罗氏沼虾(Macrobrachium rosenber-
gii) [15]和蟋蟀 (Gryllus bimaculatus) [16]中，通过

dsRNA干扰技术，发现EGFR基因沉默组的个体

明显比对照组个体小；在长牡蛎 (Crassostrea
gigas)中发现EGFR基因在外套膜创伤的前期高表

达，说明该基因可能参与了早期伤口的修复 [24]。

本实验通过对缢蛏EGFR基因序列的扩增及测

序，发现该序列存在17个SNP位点。位点的数量

显著高于人类基因组研究中指出的100个内含子

碱基中含有1个SNP位点的结论 [25]，这可能是由

于内含子不参与氨基酸编码，与外显子相比其受

到的选择压力较小，变异更容易积累造成的 [26]。

在本研究中对17个SNP位点进行卡方检验，结果

显示，76%左右的位点均未显著偏离Hardy-Weinberg

平衡，且位点的多态性信息含量为0.25~0.5。据

Botstein等 [22]划分的标准，当0.25<PIC<0.5，该位

点为中度多态位点，说明除了SNP 1、4、5~8、
15位点，其他10个SNP位点能够提供一定量的遗

传信息，并且从群体遗传参数上可以看出该群

体的遗传多样性较为丰富，如果这些变异位点

能与生长性状关联，将有可能用于分子标记辅

助育种。

生长性状是水产动物遗传育种最有价值的

性状之一, 主要通过增加生长速率起到提高经济

效益的目的 [27]。通过17个位点与生长性状的关联

性分析，发现6个位点的野生型个体在生长性状

(壳长、壳宽、壳高和体质量)水平上均显著高于

纯合突变型和杂合突变型。2个位点的野生型个

体的各生长性状均显著高于纯合突变型个体，

但与杂合突变型个体差异不显著。5个位点的纯

合突变型个体的各生长性状均显著高于野生型

和杂合突变型。3个位点的杂合突变型个体在各

生长性状水平上都显著高于野生型和纯合突变

型。1个位点的各基因型在生长性状上均无显著

性差异。有研究表明，隐藏在内含子中的突变

可能在转录和mRNA剪切过程中发挥作用 [ 2 8 ]。

在有鳍鱼类 [29]中，GHRH基因(生长素释放激素，

growth hormone releasing hormone)是研究生长性状

的候选基因，研究发现在北极红点鲑(Salvelinus
alpinus) [30]的GHRH基因中，其第4个内含子附近

就存在一处可变剪切，并且在发生剪切的序列

中，发现了一处与生长显著相关的SNP位点。在

缢蛏EGFR基因的编码区域上就存在可变剪切(登
录号，Sc-EGFR-1a: MF958947; Sc-EGFR-1b:
MF958948)。因此，缢蛏EGFR基因可能通过内含

子区域的可变剪切而拥有多种转录本，从而在

基因水平调控个体间生长性状的差异表达。在

相关研究中[31]，在单位点相关性分析的基础上进

一步分析双倍型组合与性状的关联性往往更加

能说明问题，然而在单倍型组合中，比例最高

的Hap1组合仅占18.10 %，造成双倍型组合的结

果小于总样本的5%，因此舍弃了双倍型组合的

分析。

综上所述，缢蛏EGFR基因第一个内含子上

16个SNP位点的多态性对生长性状存在显著性影

响，可作为缢蛏生长性状辅助选育的分子标

记，并且为进一步研究其生长相关功能提供了

参考依据。

表 4    变异位点的群体遗传参数

Tab. 4    Population genetic parameters of variable sites

位点

sites
观测杂合度

Ho
期望杂合度

He
有效等位基因数

Ne
多态性信息含量

PIC

SNP 1 0.131 0.123 1.139 0.115

SNP 2 0.280 0.327 1.484 0.273

SNP 3 0.482 0.367 1.577 0.299

SNP 4 0.054 0.138 1.160 0.128

SNP 5 0.214 0.201 1.251 0.180

SNP 6 0.250 0.219 1.280 0.195

SNP 7 0.065 0.064 1.067 0.061

SNP 8 0.137 0.138 1.159 0.128

SNP 9 0.452 0.399 1.660 0.319

SNP 10 0.494 0.498 1.988 0.373

SNP 11 0.571 0.473 1.893 0.360

SNP 12 0.560 0.500 1.993 0.374

SNP 13 0.381 0.478 1.912 0.363

SNP 14 0.560 0.499 1.989 0.374

SNP 15 0.256 0.250 1.332 0.218

SNP 16 0.298 0.317 1.461 0.266

SNP 17 0.310 0.294 1.415 0.250
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表 5    缢蛏EGFR基因部分序列SNPs不同基因型与生长性状的关联分析

Tab. 5    Association of EGFR gene partial sequence polymorphism with growth traits in S. constricta

位点

sites
位置

position
基因型

genotype
样本数/个

number
壳长/cm

shell length
壳宽/cm

shell width
壳高/cm

shell height
体质量/g

body weight

SNP 1 785 TT 145 33.42±3.95a 11.73±1.46a 7.26±0.93a 1.96±0.73a

AT 22 37.09±3.56b 13.08±1.14b 8.11±0.82b 2.80±0.85b

SNP 2 911 AA 110 35.47±3.46a 12.52±1.24a 7.72±0.87a 2.38±0.75a

CC 11 29.72±3.68b 10.35±1.11b 6.69±0.80b 1.36±0.49b

AC 47 31.19±3.39b 10.84±1.20b 6.69±0.72b 1.50±0.49b

SNP 3 966 GG 87 34.81±3.60a 12.19±1.31a 7.52±0.93a 2.20±0.75a

GA 81 32.91±4.34b 11.60±1.60b 7.20±0.96b 1.92±0.83b

SNP 4 996 GG 151 34.17±4.06a 12.00±1.48a 7.42±0.94a 2.12±0.80a

GA 9 31.47±3.37a 11.10±1.26a 6.87±1.14a 1.62±0.72a

AA 8 29.72±2.72b 10.38±1.02b 6.45±0.48b 1.31±0.36b

SNP 5 1 068 AA 131 34.93±3.56a 12.29±1.31a 7.58±0.88a 2.26±0.76a

GA 36 30.22±3.78b 10.56±1.33b 6.60±0.85b 1.40±0.53b

SNP 6 1 092 GG 126 33.20±4.17a 11.66±1.52a 7.23±0.96a 1.94±0.79a

AG 42 35.98±2.96b 12.67±1.06b 7.77±0.83b 2.46±0.70b

SNP 7 1 125 AA 157 33.82±4.10 11.90±1.49 7.35±0.96 2.06±0.81

TA 11 34.89±3.81 12.06±1.45 7.59±0.88 2.20±0.70

SNP 8 1 193 TT 144 34.38±4.08a 12.11±1.47a 7.47±0.97a 2.17±0.80a

TA 23 30.89±2.63b 10.64±0.85b 6.69±0.54b 1.42±0.36b

SNP 9 1 207 TT 84 34.58±3.64a 12.19±1.35a 7.51±0.87a 2.19±0.78a

TG 76 30.79±3.97a 10.72±1.36a 6.84±0.87a 1.51±0.56a

GG 8 33.39±4.31b 11.71±1.54b 7.25±1.02b 1.98±0.81b

SNP 10 1 262 GA 83 33.90±3.76a 11.90±1.41a 7.39±0.88a 2.05±0.74a

GG 49 32.34±4.46b 11.32±1.58b 7.01±1.05b 1.78±0.75b

AA 36 35.99±3.32c 12.73±1.15c 7.79±0.83c 2.50±0.80a

SNP 11 1 281 TA 96 33.74±4.37a 11.88±1.56a 7.35±1.00a 2.07±0.83a

AA 16 37.52±2.87b 13.18±0.88b 8.22±0.55b 2.8±0.67b

TT 56 33.13±3.29a 11.60±1.31a 7.15±0.84a 1.85±0.64a

SNP 12 1 293 CT 94 33.50±3.97a 11.81±1.45a 7.24±0.91a 1.99±0.73a

TT 42 32.55±3.58a 11.32±1.34a 7.09±0.89a 1.77±0.67a

CC 32 36.82±3.68b 12.98±1.23b 8.09±0.82b 2.71±0.80b

SNP 13 1 301 CC 70 31.12±3.51a 10.83±1.26a 6.80±0.85a 1.52±0.55a

CA 64 35.07±3.01b 12.42±1.12b 7.54±0.78b 2.27±0.66b

AA 34 37.40±3.07c 13.17±0.94c 8.21±0.68c 2.82±0.69c

SNP 14 1 314 CT 94 33.67±3.86a 11.87±1.44a 7.29±0.90a 2.02±0.72a

TT 43 36.31±3.99b 12.78±1.30b 7.94±0.90b 2.58±0.82b

CC 31 31.22±2.85c 10.82±1.08c 6.79±0.77c 1.50±0.50c

SNP 15 1 328 TT 122 33.25±4.17a 11.67±1.52a 7.24±0.96a 1.95±0.79a

CT 43 35.73±3.33b 12.58±1.2b 7.72±0.88b 2.42±0.74b

SNP 16 1 359 AA 110 35.40±3.42a 12.48±1.25a 7.68±0.85a 2.36±0.75a

AT 58 31.04±3.71b 10.82±1.29b 6.77±0.87b 1.52±0.56b

SNP 17 1 371 CC 112 35.38±3.43a 12.50±1.24a 7.68±0.86a 2.36±0.74a

CG 52 30.52±3.32b 10.60±1.11b 6.64±0.73b 1.41±0.44b

注：同一位点中同列的不同小写字母表示差异显著(P<0.05)
Notes: different letters indicate significant difference (P<0.05)
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Polymorphism of SNPs in EGFR intron 1 and its association with
growth traits in Sinonovacula constricta

WEI Kanyun 1,     XIE Shumei 1,     WANG Shentong 1,     CHEN Yukuan 1,     NIU Donghong 1,2*,     LI Jiale 1,2,3

(1. Key Laboratory of Exploration and Utilization of Aquatic Genetic Resources,
Ministry of Education, Shanghai Ocean University, Shanghai   201306, China;

2. Shanghai Collaborative Innovation for Aquatic Animal Genetics and Breeding,
Shanghai Ocean University, Shanghai   201306, China;

3. Shanghai Engineering Research Center of Aquaculture, Shanghai Ocean University, Shanghai   201306, China)

Abstract: In order to study the correlation between EGFR gene and growth traits (shell length, shell width, shell
height and body weight), we analyzed the variation of EGFR intron 1 sequence from Sinonovacula constricta by
using direct sequencing. There were 17 SNP sites in intron 1, named SNP1–SNP17 respectively. Based on Chi-
square test, the 13 sites were fitted to Hardy-Weinberg equilibrium, and the 10 sites showed moderate
polymorphism through polymorphism detection (0.25<PIC<0.5). The correlation between SNPs and growth traits
(shell length, shell width, shell height, and body weight) were further analyzed using a General Linear Model and
multiple comparisons, and the results showed that a total of 16 SNP sites were significantly associated with shell
length, shell width, shell height and body weight. The results suggest that EGFR gene could be used as potential
genetic marker for molecular breeding. The study also laid a foundation for further research on its growth function.
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