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基于 AMMI 模型分析大菱鲆选育家系基因型与环境互作效应 
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青岛市海水鱼类种子工程与生物技术重点实验室, 山东 青岛  266071) 

摘要: 为选育具有普适性的优良家系和适于某一特定环境的优良大菱鲆家系, 实验以大菱

鲆选育 F2 的 10 个优良家系为材料, 利用随机区组设计, 将其推广到 5 个不同的实验点进行

养殖实验, 采用主效可加互作可乘模型 (AMMI)分析方法, 分析大菱鲆选育家系基因型与

环境互作效应。结果显示, 家系和环境互作效应(G×E)的平方和占总平方和的 10.82 %, 达到

极显著水平(P<0.01), 其对产量差异的影响大于家系基因型间对产量差异的影响, 为家系效

应的 1.44 倍; 综合双标图 AMMI 模型分析和稳定性参数分析, 家系 G5 和 G8 的产量较高, 分
别为 844.796 和 868.888 g, 稳定性参数也最小, 分别为 1.154 975 和 2.668 016, 属于高产、

稳产、广适应性较好的家系, 其基因型适于新品系(或新品种) 选育; 通过双标图分析, 5 个

实验点可被分为 3 组, E3 为一组, E5 为一组, E1、E2 和 E4 为一组。家系 G6 的产量为 851.768 g, 
在环境 E3 条件下最高产, 适于在 E3 条件下推广; 家系 G10 的产量为 911.664 g, 在环境 E5 条

件下最高产, 适于在 E5 条件下推广; 而 G2 的产量为 784.764 g, 在环境 E1、E2 和 E4 条件下

最高产, 适于在环境 E1、E2 和 E4 条件下推广。 
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在动植物育种计划中, 许多基因型是在不同

的环境条件下进行的遗传评定。研究表明, 对于

数量性状 , 基因型的表达随环境的变化而变化 , 
即存在着基因型与环境的互作效应 (G×E)[1-5]。

G×E 效应的存在, 使得不同环境条件下基因型间

的相对次序或差异程度发生变化, 从而导致在育

种过程中很难正确选择基因型[6]。Comstock 等[7]

研究表明, 较大的基因型与环境互作效应会降低

选择效果。基因型与环境的互作效应分析对于品种

的鉴定和推广, 作物育种区域的划分, 育种目标的

制定等有重要意义。有关水产动物基因型与环境互

作效应分析的研究已有报道[8-11]。 
基因型与环境互作是一种复杂的生物学现象, 

研究其遗传规律的方法有多种, 常用的方法有线

性回归分析法[8]、稳定性方差法[7]、主效可加互作

可乘模型分析(AMMI)[12-14]、生态评价法和平均等

级法[15]。其中, AMMI 模型分析是在基因型和环境

的加性模型中加入了交互作用, 通过从加性模型

的残差中分离出模型误差与干扰, 把方差分析和

主成分分析结合在一起, 充分利用实验所获得的

信息, 最大程度地反应互作变异[15-16]。 相比于其

它方法, AMMI 模型分析法具有更高的估计准确

性 , 目前 , 这种方法被认为是研究基因型和环境

互作效应的较为理想的方法, 近年来在动植物育

种中得到普遍应用[12-16], 但在水产动物育种领域

尚未见有利用 AMMI 模型开展基因型与环境互作

效应的研究。 
大菱鲆(Scophthalmus maximus)是中国鲆鲽鱼

类产业的主要品种，在基于电子标记的大规模家

系选育技术对其进行遗传改良的过程中 [17-18], 考
虑到大菱鲆的世代间隔较长, 选育进展相对缓慢, 
制定了品种选育和优良家系推广相结合的育种规
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划。因此, 在家系选育过程中, 开展核心育种家系

基因型与养殖区域(环境)之间互作效应分析研究, 
选育出具有普适性的能在各地普遍适合的优良基

因型和适应于特定区域的特定基因型, 对大菱鲆

新品种选育和优良家系的建立具有重要理论和实

际意义。本实验采用 AMMI 模型分析方法对大菱

鲆核心育种家系的基因型和环境之间的互作效应

进行了分析。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

实验材料来自大菱鲆家系选育 F2 的 10 个选

育家系, 即 2#-家系(G1)、13#-家系(G2)、4#-家系

(G3)、15#-家系(G4)、6#-家系(G5)、8#-家系(G6)、
26#-家系(G7)、18#-家系(G8)、36#-家系(G9)和 19#-
家系(G10)。实验地点选择辽宁葫芦岛(E1), 江苏连

云港(E2), 福建东山(E3), 山东荣成(E4)和山东烟

台芝罘区(E5)5 个实验点。实验采用随机区组设计, 
3 次重复。各实验点养殖密度, 养殖池大小相同。

上述家系均在 3 月龄时进行苗种推广实验, 在同

一家系内选择实验用苗种时, 选取大小规格相同

的苗种, 养殖 15 个月龄, 即达到 18 月龄时进行数

据采集, 每个家系随机抽取 50~60 尾鱼用电子天

平测量质量(g), 并计算每个家系的质量均值。 

1.2  分析方法 

 AMMI 模型    AMMI 模型[19]的主要特点

是将方差分析和主成分分析有机地结合在一起。

其模型表达式： 
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式中, gey 是在环境 e 中基因型 g 的体质量, μ 表 

示总体均值, gα 为基因型平均偏差(各个基因型

平均值减去总的平均值), eβ 是环境的平均偏差

(各个环境的平均值减去总的平均值), nλ 是第 n
个主成分分析的特征值,  gnr 是第 n 个主成分的

环境主成分得分, gnδ 是第 n 个主成分的基因型

主成分得分, n 是在模型主成分分析中主成分因子

轴的总个数, geθ 为残差。 

稳定性参数    特定基因型 (或环境 )在
IPCA 的 k 维空间中图标离原点的欧氏距离公式[20]:  
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式中, m 是显著的 IPCA 个数, ( )g eD 是第 g 个基因

型或第 e 个环境在 m 个 IPCA 上的得分。 ( )g eD 的

大小度量第 g 个基因型或第 e 个环境的相对稳定

性, 基因型 gD 值越小越稳定, 环境的 eD 值越大

对基因型的分辨力越强, 即 eD 值越大, 基因型在

环境中表现出的遗传差异越大, 越有利于发挥基

因型的特性。 

2  结果  

2.1  产量方差分析和 AMMI 模型分析 

在辽宁葫芦岛(E1), 江苏连云港(E2), 福建东

山(E3), 山东荣成(E4)和山东烟台芝罘区(E5)5 个

实验点所采集的样本数量和规格见表 1。不同实

验点的体质量均值存在显著差异(P<0.05), 其中, 
辽宁葫芦岛(E1)的平均体质量最低 , 为(613.844± 
84.866) g, 山东烟台芝罘区(E5)的平均体质量最

高, 达到(1 102.370±128.366) g。 
从表 2 产量方差分析可以看出, 家系、实验

地点和家系与实验地点的交互作用均达到极显著

水平(P<0.01), 这表明参试家系的产量水平存在 
 

表 1  5 个不同测试点采集的样本数量和规格 
Tab.1  The number and size of samples from five different sites 

测试点 
site 

样本数 
sample 

平均体长/cm 
average standard length 

平均体质量/g 
average body weight 

辽宁葫芦岛(E1)  Huludao, Liaoning 1 550 22.360±1.909 613.844±84.866a 

江苏连云港(E2)  Lianyungang, Jiangsu 1 530 23.770±2.242 732.484±106.099b 
福建东山(E3)  Dongshan, Fujian 1 560 25.250±2.310 835.696±137.296c 
山东荣成(E4)  Rongcheng, Shandong 1 530 26.480±2.848 931.668±146.215d 
山东烟台芝罘区(E5) Zhifu district, Yantai, Shandong 1 530 27.849±2.955 1102.370±178.366e 

注: 实验数值上标表示多重比较结果,字母相同表示差异不显著(P>0.05); 字母不同表示差异显著(P<0.05 )。 
Notes: The same superscripts of letters in the same column mean significantly different (P>0.05); different superscripts of letters mean 
significantly different (P<0.05). 
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明显差异, 且环境对产量的影响较大。此外, 从表

2 还可以看出, 环境间变异的平方和占总平方和

的 76.48%, 家系和环境间互作效应的平方和占总

平方和的 10.82%, 而家系基因型的平方和仅占总

平方和的 7.50%。可见, 在总变异中环境间的变异

是引起产量差异的主要原因, 其次是家系和环境

互作效应(G×E)的变异 , 二者对产量差异的影响

远大于家系基因型间对产量差异的影响, 分别为

家系效应的 10.20 倍和 1.44 倍。 

AMMI 模型分析结果表明 , 前 3 个互作主

成分轴均达到极显著水平(P<0.01), IPCA1、IPCA2

和 IPCA3 分别解释了交互作用的 76.74%、16.59%

和 6.63%, 累计共解释 99.96%, 说明 AMMI 模型

能更有效地分析家系基因型与环境的互作。 

2.2  双标图 AMMI 模型分析 

从家系和环境的 AMMI1 双标图(图 1)可见, 

在反映产量高低的横坐标上, 环境图标较家系图

标更为分散, 表明环境间的产量差异远远大于家

系间的差异, 同一家系在各实验点的产量差异较

大 , 同一实验点的各家系产量差异相对较小, 其

中山东烟台芝罘区(E5)的产量最高 , 辽宁葫芦岛

(E1)的产量最低; 福建东山(E3)和山东荣成(E4)的

产量较高, 江苏连云港(E2)的产量较低。纵坐标方

向反映的是家系与环境互作的差异, 图标越接近

IPCA1 零值表示家系与环境互作越小,品种的稳定

性越好或环境对家系差异的分辨力越低。在

IPCA1 上, 家系 G5 的稳定性最好, 家系 G10 的稳

定性最差, 环境以山东荣成(E4)分辨力最差。 

 
表 2  体质量方差分析与 AMMI 模型分析 

Tab.2  Results of variance and AMMI analysis on body weight 

变异来源 
source of variation 

df SS MS F 
占总平方和的比例/% 

accounted for proportion for 
total sum of square 

总变异 total variation 258 140 028 128.500 542 744.70   

基因 genotypes 10 10 507 454.390 1 050 745.00 60.58** 7.50 

环境 environments 4 107 093 597.400 26 773 399.00 1543.68** 76.48 

交互作用 G×E interaction 37 15 152 650.810 409 531.10 23.61** 10.82 

IPCA1 13 11 628 950.550 894 534.70 51.57** 76.74 

IPCA2 11 2 513 921.680 228 538.30 13.17** 16.59 

IPCA3 9 1 005 538.450 111 726.50 6.44** 6.63 

残差 residual 6 104 062.860 17 343.81   

误差 error 207 134 294 999.400 648 768.10   

注: *表示显著达到 0.05 水平; **表示显著达到 0.01 水平。 

Notes: * and ** are significant at 0.05 and 0.01 levels, respectively. 

 

 
 

图 1  体质量 AMMI1 模型双标图 
Fig. 1  AMMI1 biplots of body weight 
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AMMI1 双标图只代表了 76.74%家系与环境

互作变异信息, 据此推断家系的稳定性和环境的

分辨力不全面, 因此，利用各家系在 IPCA1(横轴)

和 IPCA2(纵轴)上的得分作 AMMI2 双标图(图 2),则

代表了大部分互作变异信息(93.33%)。在 AMMI2

双标图中, 离坐标原点的距离越近, 则家系越稳

定、环境分辨力越差。图 2 可以直观地看出, 10 个

家系中稳定性表现最好的是家系 G5; 环境以山东

烟台芝罘区(E5)分辨力最高。 

10 个家系中,研究家系所最适应的环境需要

利用 AMMI3 双标图, 即“哪个赢在哪里”功能图

(“which-won-where”view of the AMMI3 biplot)来

进行研究。“哪个赢在哪里”功能图的功能是按照

家系—环境的相互关系来对实验点分组并揭示各

组内最高产的家系[21]。图 3 中的多边形由连接同

一方向上距离原点最远的家系而成; 它把所有家

系都框在其内。由原点发出的射线是对多边形各

边的垂线。这些垂线把整个双标图分成扇形区 , 

并由此把实验点分为不同的组。“哪个赢在哪里”

功能图有一个有趣而重要的特性, 各区内位于多

边形顶角上的家系恰好是本区内各环境下名义上

最高产的家系。5 个实验点被分为 3 组, E3 为一组, 

E5 为一组, E1、E2 和 E4 为一组。家系 G6 在环境

E3 最高产, 是“赢家”,家系 G10 在环境 E5 最高产, 

是“赢家”,而 G2 在环境 E1、E2 和 E4 最高产, 是“赢

家”。 
 

 
 

图 2  AMMI2 模型双标图 
Fig. 2  AMMI2 biplots (IPCA1, IPCA2) 

 

 
 

图 3  AMMI3 双标图的“哪个赢在哪里”功能形态 
Fig. 3  “Which-won-where”view of the AMMI3 biplot 
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2.3  家系基因型和环境的稳定性参数分析 

AMMI2 分析结果尽管有相当的可靠性, 但仍

未考虑 IPCA3 上 6.63%的互作信息。为了更全面

准确地评判, 利用在前 3 个家系和环境的主成分

轴(IPCA1~IPCA3)上的得分 , 计算各家系的稳定

性参数 Di(j)。从表 3 可以看出, 家系 G5 的 Di(j) 最

小(1.154 975)最稳定, 其次是家系 G8(2.668 016), 
家系 G10 最不稳定, 家系间 Di 最大相差 7.400 倍。

综合产量和适应度, 属于高产、稳产、广适应性好

的是家系 G5 和家系 G8。 
同样,用 IPCA1~IPCA3 得分计算地点对品种

的分辨力(Dj), 地点分辨力依次为山东烟台芝罘

区(E5)>福建东山(E3)>江苏连云港(E2)>辽宁葫芦

岛(E1)>山东荣成(E4)(表 4)。即环境以辽宁葫芦岛

(E1)和山东荣成(E4) 对家系的分辨力较弱 , 山东

烟台芝罘区(E5)和福建东山(E3)对家系的分辨力

较强。 

3  讨论 

在鱼类育种中, 有关基因型—环境的交互作

用对生长性状影响的研究主要集中于地理群体和

环境的交互作用, 在家系水平上对鱼类基因型和

环境互作的研究较少 [ 9 , 2 2 ] 。已有研究认为 ,  
基于遗传相关高, G×E 交互作用低, 遗传相关低, 
G×E 交互作用高, 因此, 这方面工作主要是通过 

研究不同环境间同一性状的遗传相关来实现。与

本实验所采用的方法直接求出 G×E 交互效应不同, 
环境间同一性状的遗传相关只是研究了 G×E 交互

作用是否存在及大小, 具体 G×E 效应值不能得

出。通过遗传相关研究 G×E 交互作用结果表明, 
除大鳞大马哈鱼  (Oncorhynchus tshawytscha)外 , 
在其它鱼类基本上显示出非常显著的 G×E 交互作

用 [10], 虹鳟 (Oncorhynchus mykiss)在不同环境间

(不同的养殖系统和盐度)从 1 龄鱼开始养殖到 2~3 
kg 时, 体质量的遗传相关范围是 0.58~0.86[23]; 同
样对于虹鳟, 如果从开口摄食开始就在不同的养

殖 密 度 下 养 殖 , 体 质 量 的 遗 传 相 关 范 围 是

0.32~0.90[24]; 海鲷(Sparus auratus)在均重 4.8 g 时

被标记并分别在网箱和密集的养殖池系统中养殖, 
达到商业规格(360~480 g)时 ,体质量的遗传相关

是 0.70±0.10[25]; 美国黑鲈(Dicentrarchus cabrax)
雄鱼在不同处理间育种值相关系数是低到中等 , 
范围是 0.01~ 0.51[11], 这表明美国黑鲈雄鱼体质

量组分中存在着G×E交互作用; 美国黑鲈 33尾雄

鱼和 23 尾雌鱼构建的 253 个全同胞家系被利用来

进行体质量遗传参数和 G×E 互作效应估计, 所有

鱼在相同的养殖池中养殖 14 月龄均重达到 35 g
时, 选择 7 000 尾标记并称重, 分布到法国、以色

列、意大利和葡萄牙 4 个环境条件变化较大的地

区养殖, 当均重达 400 g 时, 每个区域采集 1 177~ 
 

表 3  家系的稳定性参数 
Tab. 3  Stability parameters of families 

代码 code 家系 family IPCA1 IPCA2 IPCA3 Di 位次 seating arrangement

G1 2# −3.699 44 2.312 73 −3.428 12 5.548 566 7 
G2 13# −4.528 78 2.997 26 2.910 92 6.161 726 9 
G3 4# −2.582 33 1.687 34 0.016 67 3.084 773 4 
G4 15# −3.096 35 −1.935 00 −1.983 05 4.155 008 5 
G5 6# −0.108 79 0.796 80 0.829 00 1.154 975 1 
G6 8# −1.538 91 −3.451 74 2.128 86 4.337 603 6 
G7 26# 0.289 98 −2.932 86 0.426 52 2.977 864 3 
G8 18# 1.075 86 −2.154 64 −1.148 20 2.668 016 2 
G9 36# 5.770 82 1.557 17 1.209 29 6.098 321 8 
G10 19# 8.417 93 1.122 93 −0.961 88 8.546 796 10 

 

表 4  地点的稳定性参数 
Tab. 4  Stability parameters of sites 

代码 
code 

地点 
location 

IPCA1 IPCA2 IPCA3 Di 
位次 

seating arrangement
E1 辽宁葫芦岛 Huludao, Liaoning −4.002 83 −1.443 12 3.338 80 5.408 588 4 
E2 江苏连云港 Lianyungang, Jiangsu −3.221 45 3.285 73 −3.710 96 5.911 428 3 
E3 福建东山 Dongshan, Fujian −2.414 04 −5.068 37 −1.858 71 5.913 609 2 
E4 山东荣成 Rongcheng, Shandong −1.487 99 3.434 03 2.211 65 4.347 191 5 
E5 山东烟台芝罘区 Yantaizhifu, Shandong 11.126 30 −0.208 27 0.019 22 11.128 270 1 
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1 667 尾鱼测量体质量并计算日生长系数(DGC), 
经统计分析, 不同区域间体质量的遗传相关是较

高的(在 6 个相关系数中, 有 5 个大于 0.80), 但日

生长系数的遗传相关除 1 个数值外, 其余仅达到

中等水平  (0.21~ 0.61), 这表明日生长系数中存

在显著的 G×E 交互作用[9]。研究结果表明, 不同

鱼种, 不同环境间的遗传相关不同, G×E 交互作

用存在较大差异。 
在基于电子标记的大规模家系选育技术对大

菱鲆进行遗传改良时[17-18], 考虑到大菱鲆的世代

间隔较长, 选育进展相对缓慢, 制定了品种选育

和优良家系推广相结合的育种规划。在大菱鲆选

择育种过程中, 既要选择具有普适性的优良基因

型以利于新品系(或新品种)选育; 又要选择适合

于某一特定环境的基因型以利于优良家系的推

广。综合双标图 AMMI 模型分析和稳定性参数分

析, 家系 G5 和家系 G8 属于高产、稳产、广适应

性较好的家系, 其基因型适于新品系(或新品种选

育); 进一步通过“哪个赢在哪里”功能图研究发现, 
5 个实验点可被分为 3 组, E3 为一组, E5 为一组, 
E1、E2 和 E4 为一组。家系 G6 在环境 E3 最高产, 适
于在 E3 推广, 家系 G10 在环境 E5 最高产, 适于在

E5 通过, 而 G2 在环境 E1、E2 和 E4 最高产, 适于

在 E1、E2 和 E4 这 3 个环境下推广。 
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Analysis of genotype-environmental interaction of 
turbot(Scophthalmus maximus) based on AMMI model 

MA Ai-jun*, WANG Xin-an 

(Key Lab for Sustainable Utilization of Marine Fishery Resources，Ministry of Agriculture, Qingdao，Key Laboratory for Marine Fish 
Breeding and Biotechnology，Yellow Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences，Qingdao  266071, China) 

Abstract: Turbot (Scophthalmus maximus), a flatfish of deep water species, is a high-nutrition and eco-
nomic-valued species and currently cultured widely in China. In recent years, however, serious germ plasm 
degeneration has come into being due to the lack of the long-term and effective broodstock management 
programmes, production of farmed turbot became highly unstable and total output declined gradually. 
Therefore, large-scale family selection programs recurring to PIT tag have been used to initiate the genetic 
improvement of turbot since national eleventh five-year plan by the Yellow Sea Fisheries Research Insti-
tute, Chinese Academy of Fishery Science. At present，F2 population has been finished. In order to obtain 
new strains (or new varieties) and the extension of fine families,it was highly important, in the process of 
selective breeding, to obtain fine families with universality and fine families with exclusiveness. Thus, 
we carried out genotype-environment interaction analysis. In this paper, ten families from turbot selective 
breeding F2 were dispatched in randomized  b lock  des ign  to five farms in different locations (Liaon-
ing, Jiangsu, Fujian, Shandong-1, Shandong-2) representing a wide variety of environmental conditions 
and data of body weight were collected. AMMI (Additive Main and Multiplicative Interaction) Model was 
used to analyze data collected. The results showed that G×E interaction for body weight was significantly 
different (P< 0.01) and G×E effects on body weight was higher than those of families genotype. The for-
mer was equal to 1.44 times of the latter. The yield of family G5 and G8 was comparatively high (844.796 g 
and 868.888 g) and the stability parameter of the two families was the lowest (1.154 975 and 2.668 016). 
Obviously, family G5 and G8 had a high and stable yield and wide adaptability and the two kinds of geno-
types were beneficial to selective breeding of new variety (or new strain). Five test locations were divided 
into three environment groups , i.e., Group E3, Group E5 and Group E1-E2-E4, at the same time, family G6, 
G10 and G2 should be dispatched to the environment Groups E3, E5, E1-E2-E4, respectively, based on 
“Which- won- where” view of the AMMI biplot (the yield of family G6, G10 and G2: 851.768 g, 911.664 g 
and 784.764 g). The conclusion of the study can provide theoretic basis for selective breeding of new 
strains (or new varieties) and the extension of fine families. 
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