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摘要：为更加准确地评估凡纳滨对虾体长、体质量以及抗 WSSV 性状的遗传参数，实验利
用 8 个微卫星位点对凡纳滨对虾 69 个家系母本和子代进行基因分型，并利用分型信息进
行系谱重构和分子亲缘关系相关度的计算，以重构系谱、分子亲缘关系度以及物理系谱分
别构建加性遗传相关矩阵，进而对体长、体质量和抗 WSSV 性状的遗传参数进行评估。最
终通过交叉验证的方法，比较三者对遗传参数评估的预测能力以及准确性。分型结果显示，
8 个微卫星位点，共检测到 166 个等位基因，各位点等位基因数为 12~45 个，亲本和子代
群体每个位点平均等位基因数分别为 9.50 个和 18.13 个，平均观测杂合度分别为 0.618 和
0.709，平均期望杂合度分别为 0.749 和 0.775，平均多态性信息含量分别为 0.711 和 0.750，
所有位点均表现高度多态性。遗传力分析结果显示，利用物理系谱、重构系谱以及分子亲
缘相关度对体长的遗传力估计值分别为 0.119±0.031、0.120±0.032、0.132±0.030，对体质量
的遗传力估计值分别为 0.176±0.039、0.182±0.040、0.172±0.034，对抗 WSSV 性状的遗传
力估计值分别为 0.135±0.033、0.134±0.033、0.098±0.031，在体长、体质量以及抗 WSSV
性状的遗传力中，以分子亲缘相关度评估的标准差小于重构系谱和物理系谱。通过交叉验
证，三者对遗传参数评估的预测能力以及准确性从高到低分别为分子亲缘相关度、重构系
谱、物理系谱。研究表明，利用微卫星分子标记评估凡纳滨对虾体长、体质量以及抗
WSSV 性状遗传参数比利用物理系谱评估具有更高的准确性，但同样利用微卫星分子标记
进行遗传评估，直接利用子代的亲缘相关度比重构系谱具有更好的效果。本研究为凡纳滨
对虾遗传参数的评估提供了更为精确的方法，为进一步良种选育提供了参考资料。
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凡纳滨对虾 (Litopenaeus vannamei) 野生群体

主要分布于太平洋东岸，于 20 世纪末引入中国，

经过近 30 多年的发展，已经成为中国最主要的海

水养殖对虾种类，产量占海水养殖对虾总量的
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80%[1]。凡纳滨对虾产业的迅速发展，离不开对优

良品种的选育与改良。目前，通过对凡纳滨对虾

生长、存活和抗病等性状的遗传改良，国内已相

继培育出“中科 1 号”[2]，“中兴 1 号”[3]，“壬海 1 号”[4]

等 9 个新品种。在遗传改良的过程中，以家系选

育为主的育种技术占有极为重要的地位，它能对

不同家系不同经济性状进行系统分析和选择，保

持选育亲本优良性状的统一，能够快速、定向地

获得优良性状 [5]。家系选育需要明确不同家系之

间的亲缘关系，以便性状的测试、遗传参数的评

估和配种方案的制定。常规家系选育中，一般采

用物理标记的方式区分不同的家系。然而在长期

的应用过程中，物理标记耗时耗力、准确性不足

等问题越来越突出，利用物理标记构建物理系谱

进而评估遗传参数的方法也受到了很大影响，很

大程度上限制了育种工作的大规模开展和深入研究。

随着分子生物学的不断发展，育种学家已经

尝试从现代分子生物学技术中选择合适的分子标

记进行个体的亲缘关系鉴定，进而达到区分不同

家系的目的 [6]。在众多的分子标记当中，微卫星

标记以其高多态性、共显性遗传、遵循孟德尔遗

传法则、数量丰富等特点成为进行亲缘鉴定的首

选标记，并成功应用于多个水产动物品种的家系

选育过程中[7-10]。目前利用微卫星标记辅助家系选

育工作，主要有两种思路，一种是通过微卫星标

记对亲本和子代进行基因分型，利用基因型进行

系谱重构，重新确定子代之间的亲缘关系，以重

新确定的亲缘关系构建加性遗传相关矩阵，进而

应用于遗传参数的估计。另一种则是仅对子代进

行基因分型，通过子代基因型计算子代之间的分

子亲缘度，以分子亲缘相关度构建加性遗传相关

矩阵，进而应用于遗传参数的估计。在利用微卫

星标记评估水产动物的遗传参数中，Lyu 等 [11] 分

别利用分子相关度和物理系谱估计了大菱鲆 (Sco-
phthalmus maximus)79 个家系的体质量和体长性状

的遗传力，结果显示分子相关度比系谱具有更好

的预测能力和准确度。Blonk 等 [12] 利用分子相关

度和重建系谱估计野生欧洲鳎 (Solea solea) 群体体

质量的育种值，结果显示分子相关度估计育种值

的准确度高于系谱估计育种值。目前在对凡纳滨

对虾收获体长、体质量和抗 WSSV (white spot syn-
drome virus) 性状的遗传评估中，基本都是利用物

理系谱进行遗传参数的评估，鲜有以分子相关度

和重构系谱进行遗传参数的评估报道。

本研究利用 8 个微卫星位点对凡纳滨对虾 69
个家系母本和子代进行系谱重构和分子亲缘相关

度的计算。利用分子亲缘相关度、重构系谱信息

以及物理系谱信息分别构建加性遗传相关矩阵，

结合固定效应，以混合线性模型评估凡纳滨对虾

体长、体质量和抗 WSSV 性状的遗传力，并通过

交叉验证的方法检验三者在估计凡纳滨对虾遗传

力上的预测能力和准确性，以期为凡纳滨对虾遗

传参数的估计提供一种新的方法。 

1    材料与方法
 

1.1    实验材料

本实验所用材料均来自山东省潍坊市昌邑市

邦普种业科技有限公司构建的凡纳滨对虾 G0 群体。

从 G0 群体中选取无特定病原的 69 个家系，每个

家系选取约 3 月龄的对虾 40 尾，总计 2 760 尾凡

纳滨对虾用于人工感染 WSSV 测试。利用人工感

染 WSSV 测试实验，收集个体体质量、体长和抗

WSSV 存活时间性状的表型值。与此同时，从每

个家系中选取 10 尾子代及其母本用于基因分型，

获取部分个体基因型信息。 

1.2    实验方法
 

　　毒饵制备　　在感染测试实验开始之前，先

进行 WSSV 毒饵的制备。使用 WSSV 发病濒死、

甲壳有明显白斑、且经检验无其他特殊病原的对

虾，取肌肉组织与可食用红色素混合，在充分预

冷的组织匀浆机中搅拌，制成混合均匀、颜色醒

目的毒饵，经实时荧光定量 PCR 检测病毒拷贝数，

制备成 106 拷贝/mg 的毒饵。毒饵制备过程必须在

低温环境快速进行，制备好的毒饵于−80 °C 保存

备用。 

4 m £ 4

　　人工感染 WSSV 测试　　当对虾生长至

PL20 阶段，从每个家系中随机挑选 600 尾，单独

饲养在  m 的养殖池中。饲养 2 个月后，从

每个家系中随机挑选 40 尾，于对虾第五腹节和第

六腹节处以不同颜色组合的“可视嵌入性荧光标记”
(visible implant elastomer，VIE) 进行标记，以标

记来区分不同家系。标记完成后，将 2 760 尾凡纳

滨对虾转移至中国水产科学研究院黄海水产研究

所对虾性状测试车间中暂养 1 周，待基本适应后，

进行饥饿处理，保证对虾肠胃排空，然后参考孟

宪红等[13] 报道的专利方法对每尾对虾饲喂等量毒

饵。待全部饲喂完毕，按照正常饲养管理，每小
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时观察 1 次，捞出濒死对虾，利用电子台秤 (精度

为 0.01 g) 和游标卡尺 (精度为 0.01 mm) 分别测量

记录对虾的体质量、体长数据，并记录每尾对虾

的死亡时间和颜色组合。 

　　基因组 DNA 的提取　　每个家系在标记前

选取子代 10 尾及其母本，使用海洋动物组织基因

组 DNA 提取试剂盒 (天根生化科技有限公司) 从
对虾游泳足肌肉组织中提取 DNA。分别使用分光

光度计和琼脂糖电泳检测 DNA 的质量。合格的

DNA 用于后期微卫星分型实验。 

　　PCR 扩增及产物基因分型　　使用 8 对已

公开发表的凡纳滨对虾微卫星引物进行实验[14-16]。

引物序列信息详见表 1。PCR 反应体系包括 12.5 μL
Premix TaqTM (TaKaRa TaqTM Version  2.0)  (TaKaRa
Taq 0.625  U、 dNTPs  0.4  mmol/L、 Tris-HCl  20
mmol/L、 KCl  100  mmol/L、 MgCl2 3  mmol/L)
(TaKaRa)，1 μL 模板 DNA (20 ng/μL)，1 μL 正向

引物 (10 μmol/L), 1 μL 反向引物 (10 μmol/L)，9.5
μL 去离子水。PCR 反应程序为98 °C 3 min；98 °C
30 s，60 °C 10 s，72 °C 1 min，25 个循环；72 °C
延伸 3 min；4 °C 保存。PCR 产物送生工生物工

程 (上海) 股份有限公司测序，使用 ABI 3730XL
测序仪 (Applied Biosystems) 获得每个微卫星位点

的基因型信息。 

1.3    数据分析
 

　　基因型分析及系谱重构　　利用 GeneMap-
per 4.0 软件对分型数据进行预处理。利用 Cervus
3.0 软件分析母本和子代分型数据，计算各个位点

的等位基因数 (number of alleles, Na)、观测杂合度

(observed  heterozygosities, Ho)、期望杂合度 (exp-
ected heterozygosities, He)、8 个微卫星位点的多态

性 信 息 含 量 (polymorphism  information  content,
PIC)、无效等位基因频率 [null alleles frequency, F
(Null)] 和哈迪-温伯格 (Hardy-Weinberg) 平衡检验。

利用 Colony 2.0.6.5 软件进行系谱重构。 

rx y rx y=2f x y f x y

　　分子亲缘相关度　　利用 Coancestry 1.0.1.2
软件估算个体间 TrioML 参数来表示亲缘相关度，

TrioML 即 ( )， 表示个体 X 和个体 Y
之间的共组率。然后以平均分子相关度来表示家

系间和家系内个体间的分子相关度。家系内和家

系间的分子相关度公式：

R w=
X

rw=nw (1)

R b=
X

rb=nb (2)

R w R bP
rw nw

式中， 和 分别表示家系内和家系间的分子亲

缘相关度， 和 分别表示一个家系内分型的

表 1    凡纳滨对虾 8对微卫星引物信息

Tab. 1    Information of 8 pairs of microsatellite primers for L. vannamei

位点名称
loci

引物序列(5′-3′)及荧光类型
primer sequences (5′ to 3′) and

the fluorescence labeling of primers
退火温度/°C

annealing temperature
产物片段范围/bp

amplified
fragment size

Lv12 F: 6-FAM-GATCATTCGCCCCTCTTTTT 55 125~134

R: ATCTACGGTTCGAGAGCAGA

M1103 F: 6-FAM-GGCTGTGTTTGCGGTGTAGTTT 55 376~391

R: TCATACGATAATGGCATAGAAGG

TUMXLv7.56 F: TAMRA-CCATGGCTTTCCTCTTCTTTC 62 311~490

R: AGGTAGGGAAGTCGTGAGGG

TUMXLv7.121 F: HEX-GGCACACTGTTTAGTCCTCG 58 194~244

R: CGAACAGAATGGCAGAGGAG

TUMXLv8.256 F: ROX -GGACTCACACTTCTGGTTC 55 150~163

R: GGCTGCACCTTGTAAGTC

TUMXLv9.90 F: TAMRA-GACCAAAGGATATTGGCTCG 58 282~292

R: GTAATCAGGAGATGGTCCGC

TUMXLv9.103 F: ROX-CACCAAAACGAACGAAACG 58 199~393

R: GGATAAAAACGAATTGTATACCG

TUMXLv10.33 F: HEX-CGAAGAGATTTATCCAGGG 56 252~324

R: CGTGCATTATTATCCTTTCC
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rx y
P

rb nb

rx y

两个个体间 的总和与总数， 和 分别表示

家系间分型的两个个体间 的总和与总数。 

　　遗传力　　利用 ASReml 4.0 软件采用混合线

性模型和平均信息约束极大似然法估计凡纳滨对

虾体长、体质量和抗 WSSV 存活性状的方差组分

和遗传参数，在估算过程中分别利用物理系谱

(PR)、重构系谱 (AR) 以及分子亲缘相关度 (MR) 来
构造加性遗传相关矩阵，物理系谱 (PR) 和重构系

谱 (AR) 加性遗传相关矩阵直接利用 asreml.Ain-
verse 函数构建，分子亲缘相关度 (MR) 则利用 nadiv
和 corpcor 函数构建。其中混合线性模型：

yj k=¹+ Agej + ak + ej k (3)

yij k=¹+ TANKi + Agej + ak + eij k (4)

yj k yij k

Agej

Tanki i ak

ej k eij k

P < 0:001

式中， 表示收获体长、体质量的表型值， 表

示抗 WSSV 存活时间的表型值， 表示日龄协

变量， 表示第 个性状测试的固定效应，

表示加性遗传效应， 、 表示随机残差。上述

公式中的固定效应经 Wald F 检验表明，均达到极

显著水平 ( )。体长、体质量以及抗

WSSV 存活性状遗传力计算公式：

h2=¾2
a=¾

2
p (5)

h2 ¾2
a ¾2

p式中， 表示遗传力， 表示加性遗传方差，

表示表型方差。 

　　交叉验证　　采用十折交叉验证法计算模型

的预测能力和育种值估计的准确度。十折交叉验

证把总数据集平均分成 10 份，每次交叉验证时，

9 份作为训练集，1 份作为验证集。根据训练集构

建模型，再利用构建的模型预测验证集。交叉验

证重复 500 次后，计算预测值与验证集观察值之

间的皮尔逊相关度的平均值来衡量模型预测能力。

育种值估计准确度计算公式：

r (®;b®)=r (y;by) =ph2 (6)

r (®;b®) r(y;by)
h2

式中， 为育种值的准确度， 为预测值

与验证集观察值之间的皮尔逊相关度，即模型的

预测能力， 表示利用系谱估计的遗传力。 

2    结果
 

2.1    收获体长、体质量和抗WSSV存活时间统

计性描述

生长性状分析结果显示，凡纳滨对虾 3 月龄

收获体质量、体长均值分别为 (1.85±0.77) g、(55.31±
6.94)  mm，其中最大收获体质量、体长分别为

12.32 g、92.85 mm，最小收获体质量、体长分别

为 0.29 g、24.27 mm，变异系数分别为 41.62%、

12.55%，属于中高等变异 (表 2)。抗 WSSV 性状

分析结果显示，凡纳滨对虾人工感染 WSSV 后，最

大存活时间为 360 h，最小存活时间为 6 h，平均

存活时间为 (169.39±47.06) h，变异系数为 27.78%，

属于中等变异。生长性状和抗 WSSV 性状的变异

水平处于中高等水平，表明对凡纳滨对虾生长和

抗 WSSV 性状进行遗传改良具有较大的潜力。

 

进一步分析人工感染 WSSV 过程，绘制出凡

纳滨对虾抗 WSSV 存活时间的频率分布直方图

(图 1-a) 和累计死亡曲线图 (图 1-b)，从图中可以

看出，在 96 h 之前，每 24 h 的死亡频率均小于

100，到 96 h 时的累计死亡率仅为 0.042，96~288 h，
每 24 h 的死亡频率均大于 100，其中 120~216 h 的

死亡频率大于 300，144~168 h 的死亡频率最高，

大于 500。96~288 h，累计死亡率由 0.042 上升到

0.988，其中 144~168 h，累计死亡率由 0.255 上升

到 0.530，上升速率最快，当人工感染实验进行

到 164 h 时，50% 的个体死亡，当进行到 360 h 时，

100% 的个体死亡。 

2.2    微卫星位点多态性分析

对 8 个微卫星在亲本和子代中的基因型进行

分析，发现 8 个微卫星位点在亲本和子代中的

等位基因数为 12~45 个，平均为 20.75 个，其中

TUMXLv7.56 位点等位基因数最多，Lv12 位点等

表 2    凡纳滨对虾收获体长、体质量以及抗WSSV存活时间性状的统计性描述

Tab. 2    Statistical description of harvest body length, body weight and anti-WSSV survival time of L. vannamei

性状　　　
trait　　　

极小值
min

极大值
max

平均值
mean

标准差
SD

变异系数/%
CV

体长/mm　body length 24.27 92.85 55.31 6.94 12.55

体质量/g　body weight 0.29 12.32 1.85 0.77 41.62

抗WSSV存活时间/h　survival time 6 360 169.39 47.06 27.78
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位基因数最少。观测杂合度为 0.537~0.838，平均

为 0.702，Lv12 位点的观测杂合度最高，TUMXLv10
位点观测杂合度最低。期望杂合度为 0.691~0.918，
平均为 0.801，其中 TUMXLv7.56 位点的期望杂合

度最高，M1103 的期望杂合度最低。8 个微卫星位

点的多态性信息含量为 0.669~0.911，平均为0.780，
其中 TUMXLv7.56 位点的多态性信息含量最高，

M1103位点的多态性信息含量最低，并且所有位

点均极显著偏离 Hardy-Weinberg 平衡。亲本和子

代每个位点平均等位基因数分别为 9.50 和 18.13
个，平均有效个体数分别为 64.38 和 661.38，平均

观测杂合度分别为 0.618 和 0.709，平均期望杂合

度分别为 0.749 和 0.775，平均多态性信息含量分

别为 0.711和 0.750，所有位点均表现高度多态性，

具体每个位点的基因型信息见表 3。 

2.3    分子亲缘相关度比较

分别基于 PR、AR 和 MR 构建亲缘关系矩阵，

通过分析亲缘关系矩阵之间的相关性可以看出，

基于 PR 和 AR 的亲缘关系矩阵相关性为 0.979，
PR 和 MR 的亲缘关系矩阵相关性为 0.465，AR
和 MR 的亲缘关系矩阵相关性为 0.469。从 PR 和

AR 构建的亲缘关系矩阵中可以看出，PR 和 AR
仅能反映出个体间全同胞关系、半同胞关系，而

分子亲缘相关度则是根据计算得出的两两个体间

具体的亲缘关系系数，比 PR 和 AR 构建的矩阵信

息更加丰富。通过分析 PR 与 AR 对应的分子相关

度水平可以看出，在 PR 系谱 0、0.25 和 0.5 水平

上对应的分子亲缘相关度分别为 0.094±0.210、

0.154±0.086、0.413±0.196，在 0 与 0.5 水平上较为

接近，但在 0.25 水平存在差异。AR 系谱在 0.25
和 0.5 对应的分子亲缘相关度上与 PR 系谱相同，

但比 PR 系谱多了 0.125 水平。AR 系谱在 0 和 0.125
水平上对应的分子亲缘相关度分别为 0.092±0.204
和 0.104±0.123，AR 系谱更加接近 MR 系谱。总

体而言，MR 系谱反映的个体间亲缘关系信息更

加丰富，AR 其次，PR 最少 (表 4)。 

2.4    收获体长、体质量和抗WSSV存活时间遗

传力估计

结合 PR、AR 和 MR 信息构建的加性遗传相

关矩阵，利用混合线性模型计算得到收获体长、

体质量以及抗 WSSV 存活时间的遗传力。从不同

系谱信息估算的遗传力中发现 (表 5)，利用 PR、

AR 和 MR 对体长估算的遗传力分别为 0.119±0.031、
0.120±0.032 和 0.132±0.030，其中 MR 信息估算的

体长遗传力最高，标准差最小。以 PR、AR 和 MR
信息对体质量遗传力进行估算的结果分别为 0.176±
0.039、0.182±0.040 和 0.172±0.034，其中 AR 估算

的体质量遗传力最高，MR 估算的体质量遗传力

最低，但 MP 估算遗传力的标准差最小。对抗

WSSV 存活时间性状利用 PR、AR 和 MR 信息估

算的遗传力分别为 0.135±0.033、 0.134±0.033 和

0.098±0.031，其中 MP 信息估算的遗传力最低，标

准差较小，PR 和 AR 估算的遗传力较高，标准差

较大。所有性状的遗传力经检验均达到极显著水

平，并且以 MR 估算的遗传力标准差均小于 PR
和 AR。 
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图 1    凡纳滨对虾抗WSSV存活时间分布

(a) 抗 WSSV 存活时间的频率分布直方图，(b) 累计死亡曲线图

Fig. 1    Survival time distribution of WSSV resistance in L. vannamei
(a) the frequency distribution histogram of anti WSSV survival time, (b) the cumulative death curve
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2.5    交叉验证

利用 PR、AR 和 MR 对收获体长、体质量、

抗 WSSV 存活时间性状进行 500 次十折交叉验证，

计算不同系谱对各性状的预测能力及准确性。从

预测能力来看，利用 MR 估算体长、体质量以及

抗 WSSV 存活时间性状的预测值与观察值间的皮

尔逊相关系数分别为 0.617 4、0.696 0 和 0.617 0，均

高于利用 PR 和 AR估算的相关系数。AR 与 PR 相

比较，AR 略高于 PR，但二者差值较小，基本接

近。从育种值的准确度分析，对体长、体质量和

抗 WSSV 性状利用 MR 进行计算的准确度分别为

0.785 8、0.834 3 和 0.785 5，均高于利用 PR、AR
进行计算的准确度，而 PR 和 AR 二者比较，AR
略高于 PR，但差值相对较小。显示利用 MR 对性

状进行评估要比 PR 和 AR 更加准确，而 PR 和

AR 在对性状评估的准确度上基本一致 (表 6)。 

3    讨论

家系选育需要提供两个重要的育种指标，即

遗传参数和育种值。准确、可靠的遗传参数是制

定育种规划的前提和基础[17]。为了获得准确的估

计值，往往要求选育群体具有清晰的系谱结构和

表 3    凡纳滨对虾 8个微卫星位点的基因型信息

Tab. 3    Genotype information of 8 microsatellite loci in L. vannamei

位点
locus

群体类型
type

等位基因数
allele

有效个体数
valid individual

观测杂合度
Ho

期望杂合度
He

多态性信息含量
PIC

Hardy-Weinberg平衡
HW

无效等位基因
F(Null)

Lv12 全部　all 12 751 0.838 0.802 0.773 *** −0.030 1

亲本　parent 7 67 0.746 0.811 0.776 ND 0.034 0

子代　offspring 12 684 0.846 0.800 0.769 *** −0.037 3

M1103 全部　all 15 756 0.610 0.691 0.669 *** 0.062 8

亲本　parent 7 67 0.701 0.567 0.528 * −0.139 2

子代　offspring 14 689 0.601 0.646 0.626 *** 0.026 1

TUMXLv7.56 全部　all 45 692 0.825 0.918 0.911 *** 0.052 9

亲本　parent 19 67 0.881 0.813 0.792 NS −0.055 1

子代　offspring 34 625 0.821 0.904 0.895 *** 0.047 5

TUMXLv7.121 全部　all 15 749 0.821 0.721 0.687 *** −0.093 6

亲本　parent 5 67 0.687 0.621 0.566 NS −0.038 2

子代　offspring 13 682 0.836 0.670 0.625 *** −0.144 6

TUMXLv8 全部　all 12 755 0.456 0.745 0.711 *** 0.249 4

亲本　parent 5 67 0.164 0.668 0.602 *** 0.606 0

　 子代　offspring 10 688 0.483 0.701 0.657 *** 0.200 7

TUMXLv9.90 全部　all 19 749 0.840 0.871 0.858 *** 0.018 6

　 亲本　parent 14 67 0.716 0.840 0.818 NS 0.073 7

　 子代　offspring 17 682 0.850 0.857 0.842 *** 0.004 7

TUMXLv9.103 全部　all 25 627 0.691 0.913 0.906 *** 0.138 7

　 亲本　parent 13 63 0.746 0.905 0.888 ND 0.092 5

　 子代　offspring 24 564 0.683 0.903 0.894 *** 0.139 0

TUMXLv10 全部　all 23 728 0.537 0.748 0.727 *** 0.161 9

　 亲本　parent 6 50 0.300 0.763 0.715 * 0.419 6

　 子代　offspring 21 677 0.554 0.717 0.693 *** 0.127 4

平均值
average

全部　all 20.75 725.88 0.702 0.801 0.780

亲本　parent 9.50 64.38 0.618 0.749 0.711

子代　offspring 18.13 661.38 0.709 0.775 0.750

P < 0:05 P < 0:01

P < 0:05 P < 0:01

注：ND表示没有进行Hardy-Weinberg平衡显著性分析，NS表示Hardy-Weinberg平衡分析不显著，“*”表示Hardy-Weinberg平衡分析显著
( )，“***”表示Hardy-Weinberg平衡分析极显著( )
Notes: ND indicates that Hardy-Weinberg analysis was not done, NS indicates that Hardy-Weinberg analysis is not significant, the asterisk indicates very
significant differences at , and triple-asterisk indicate significant differences at 
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精确的目标性状表型记录。系谱中包含的亲本和

个体数越多、世代数越长则越有利于进行育种指

标的遗传评估。但在实际的育种过程中，G0 和 G1

亲本和个体较少、世代较短、系谱结构简单，另

外，由于物理标记容易脱落或误读，使得系谱记

录信息错误等原因，对 G0 和 G1 个体遗传参数进

行准确评估显得尤为困难 [18]。然而，对 G0 和 G1

性状的遗传力和个体的育种值进行准确评估是制

定育种规划、选择目标性状、进行多世代选育的

前提和基础。因此，为了准确评估育种早期基础

群体性状的遗传参数，降低物理系谱的误差以及

外界环境对性状表型的影响，分子标记辅助家系

选育的方法应运而生。目前，在水产动物育种中，

牙鲆 (Paralichthys olivaceus)[19]、团头鲂 (Megalobr-

表 4    在不同系谱相关度水平上分子相关度的平均值、最大值、最小值和标准差

Tab. 4    Mean, maximum, minimum and standard deviation of molecular correlation at different levels of pedigree correlation

系谱类型
pedigree type

相关度水平
correlation level

平均值
average

最大值
max

最小值
min

标准差
SD

PR 0 0.094 0.935 0 0.210

0.25 0.154 0.373 0 0.086

0.5 0.413 0.866 0 0.196

1 1 1 1 0

AR 0 0.092 0.935 0 0.204

0.125 0.104 0.644 0 0.123

0.25 0.154 0.373 0 0.086

0.5 0.413 0.866 0 0.196

1 1 1 1 0

表 5    不同系谱信息估计凡纳滨对虾收获体长、体质量及抗WSSV存活时间遗传力

Tab. 5    Estimation of body length, body weight and heritability of anti-WSSV survival time of L. vannamei with
different pedigree information

性状
trait

系谱类型
genealogical type ¾2

½

表型方差
¾2

a

加性遗传方差
¾2

e

残差
h2

遗传力

体长
body length

PR 43.28 5.13 38.15 0.119±0.031**

AR 43.34 5.21 38.13 0.120±0.032**

MR 48.20 6.36 41.84 0.132±0.030**

体质量
body weight

PR 0.520 0.092 0.428 0.176±0.039**

AR 0.521 0.095 0.426 0.182±0.040**

MR 0.598 0.103 0.495 0.172±0.034**

抗WSSV存活时间
survival time

PR 2 131.05 286.97 1 844.08 0.135±0.033**

AR 2 129.56 285.96 1 843.60 0.134±0.033**

MR 2 288.25 224.83 2 063.42 0.098±0.031**

P < 0:01
P < 0:01

注：“**”表示差异极显著( )
Notes: "**" represent extremely significant difference ( )

表 6    不同系谱对各性状的预测能力及准确度

Tab. 6    Prediction ability and correlation degree of different pedigrees for each character

性状　　
trait　　

PR AR MR

相关度
relevance

准确度
accuracy

相关度
relevance

准确度
accuracy

相关度
relevance

准确度
accuracy

体长　body length 0.524 8 0.724 4 0.566 0 0.752 3 0.617 4 0.785 8

体质量　body weight 0.579 5 0.761 2 0.591 2 0.768 9 0.696 0 0.834 3

抗WSSV存活时间　survival time 0.565 7 0.752 1 0.566 0 0.752 3 0.617 0 0.785 5
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ama  amblycephala)[9]、日本囊对虾 (Marsupenaeus
japonicus)[20] 等多个物种上均有利用微卫星标记进

行遗传参数评估的报道，报道结果显示利用微卫

星标记计算分子亲缘关系并进行遗传评估具有更

高的准确性，进一步证实了微卫星标记作为分子

标记辅助育种的有效性。

然而，基于微卫星标记对遗传参数估算的准

确与否，与标记本身位点数目以及遗传多样性有

关。刘贵阳等[21] 以及 Oliehoek 等[22] 利用蒙特卡罗

(Monte Carlo) 模拟的方法证实了位点数目、等位

基因数目及样本含量是影响分子亲缘相关度估计

遗传力准确性的主要方面。在已有的报道中，胡

玉龙等 [23] 利用平均等位基因数为 8.08 的 12 个微

卫星位点对大菱鲆幼鱼 2 个世代 39 个家系的体质

量性状进行遗传参数评估，评估准确性为 0.81；
Lyu 等 [11] 利用平均等位基因数为 12.4 的 20 个微

卫星位点对大菱鲆 79 个家系的生长性状进行遗传

参数评估，评估准确性为 0.92；王军[24] 利用等位

基因总数为 462 的 15 个微卫星位点对 4 302 尾中

国明对虾 (Fenneropenaeus  chinensis) 的抗 WSSV
性状进行遗传评估，评估准确性为 0.728。进一步

证明了不同物种遗传多样性不同遗传评估准确性

不同，同一物种不同的位点数目、等位基因数目

以及样本含量不同，评估的准确性也不相同。本

研究利用微卫星标记对凡纳滨对虾 G0 群体的生长

和抗 WSSV 性状进行遗传评估，其中对微卫星标

记统计结果显示，8 个微卫星位点的平均等位基

因数为 20.75 个，平均观测杂合度、平均期望杂

合度、平均多态性信息含量分别为 0.702、0.801
和 0.780，均表明这些标记具有丰富的遗传多样性；

遗传参数评估结果显示，直接利用分子亲缘相关

度对体长、体质量以及抗 WSSV 性状评估的育种

值准确度分别为 0.785 8、0.834 3 和 0.785 5，比利用

物理系谱准确度分别高了 8.48%、9.60% 和 4.44%，

比利用微卫星标记重构系谱进行评估的准确性分

别高了 4.45%、8.51% 和 4.41%，即利用微卫星标

记进行遗传评估比利用物理系谱评估所得准确性

更高；但同样利用微卫星标记，直接利用分子亲

缘相关度比间接利用重构系谱评估所得准确性更

高。本研究进一步证明了对于凡纳滨对虾 G0 群体，

采用 8 个多态性较高的微卫星位点直接对生长和

抗 WSSV 性状进行遗传评估是可行的，并能够取

得较好的遗传评估效果，为进一步制定育种方案，

进行性状选育奠定基础。

在选育过程中，遗传力估计是一项十分重要

的工作。遗传力是反映性状遗传能力大小的重要

遗传参数，它在选择方法比较、选择指数确定、

育种值估计、选择反应预测以及育种规划决策等

方面起着十分重要的作用，是数量遗传学中从表

型变异研究其遗传实质的一个关键性定量指标[25]。

目前，国内外有关凡纳滨对虾生长性状以及抗

WSSV 存活时间性状的遗传力研究较多，但基本

都是基于物理系谱计算得到。在凡纳滨对虾生长

性状的遗传评估中，Perez-Rostro 等 [26] 利用 43 个

全同胞家系资料分别对 19、23 和 29 周龄凡纳滨

对虾全长和体质量性状的遗传力进行评估，评估

遗传力分别为 0.17~0.22，均为中等遗传力；Tan 等[27]

利用 50 个全同胞家系结合 6 代系谱资料分别对 4、
8 和 11 月龄凡纳滨对虾体质量性状的遗传力进行

评估，评估遗传力为 0.32~0.58，均为中高等遗传

力。本研究分别利用物理系谱、重构系谱以及分

子亲缘相关度对 G0 3 月龄凡纳滨对虾的体长、体

质量性状的遗传力进行评估，评估结果显示，体

长性状遗传力为 0.119~0.132，体质量性状遗传力

为 0.172~0.182，均为中等遗传力。但相比于利用

分子亲缘相关度对体长、体质量评估的遗传力，

基于物理系谱评估的体长遗传力被低估了 10.92%，

体质量性状遗传力被高估了 2.33%，基于重构系

谱评估的体长遗传力被低估了 10.00%，体质量性

状遗传力被高估了 5.82%。在水产动物中，生长

性状是十分重要的经济性状之一，准确衡量早期

生长性状的遗传参数，合理制定育种方案，对于

实现快速再生产，增加经济效益十分重要。结合

已有报道和本研究，3~11 月龄的凡纳滨对虾生长

性状遗传力均为中高等遗传力，并且随着月龄的

增加遗传力也呈现增加的趋势。因为早期凡纳滨

对虾生长性状遗传力相对较低，对于早期的凡纳

滨对虾选育应当采用家系选育的方式，而对于后

期的凡纳滨对虾选育应当采用个体选育和家系选

育结合的方式。同样，在凡纳滨对虾抗 WSSV 性

状的遗传评估中，Gitterle 等[28]、Caballero-Zamora
等 [29] 和 Campos-Montes 等 [30] 均对凡纳滨对虾抗

WSSV 存活性状进行了遗传力评估，发现凡纳滨

对虾抗 WSSV 存活性状遗传力估计值为 0.03~0.20，
均为中低等遗传力。本研究评估结果显示，凡纳

滨对虾抗 WSSV 性状遗传力为 0.098~0.135，均为

中低等遗传力，与已有报道一致。但相比于利用

分子亲缘相关度对抗 WSSV性状评估的结果，基
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于物理系谱评估的遗传力被高估了 37.76%，而基

于重构系谱评估的遗传力则被高估了 36.73%。遗

传力被高估或被低估都会导致错误的估计遗传进

展和育种值，进而影响育种方案的制定和新品种

的培育进程。

因此，在凡纳滨对虾家系选育过程中，以微

卫星 DNA 分子标记建立分子亲缘相关度，进而评

估生长以及抗 WSSV 存活时间性状遗传参数的方

法，比传统的物理标记和物理系谱评估遗传参数

的方法具有更高的准确性，对家系选育具有更好

的指导意义和参考价值，为良种选育提供更为精

确的方向和实验资料。

（作者声明本文无实际或潜在的利益冲突）
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Evaluation of genetic parameters of body length, body weight and WSSV
resistance of Litopenaeus vannamei based on microsatellite markers

SUN Kun 1,2,3,     LI Xupeng 2,3,     SUI Juan 2,3,     CAO Jiawang 2,3,     TAN Jian 2,3,    
LUO Kun 2,3,     LUAN Sheng 2,3,     KONG Jie 2,3,     MENG Xianhong 1,2,3*

(1. National Demonstration Center for Experimental Fisheries Science Education,
Shanghai Ocean University, Shanghai    201306, China;

2. Laboratory for Marine Fisheries Science and Food Production Processes, Qingdao National Laboratory for
Marine Science and Technology, Qingdao    266071, China;

3. Key Laboratory for Sustainable Utilization of Marine Fisheries Resources, Ministry of Agriculture and Rural Affairs,
Yellow Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Science, Qingdao    266071, China)

Abstract: In order to evaluate the genetic parameters of body length, weight and WSSV resistance of Litopenaeus
vannamei more accurately, 8 microsatellite loci were used to genotype mother and offspring of 69 families of L.
vannamei, and the pedigree reconstruction and the calculation of the molecular relationship correlation were car-
ried out by using the genotyping information. The reconstructed pedigree, the molecular affinity and the physical
pedigree  were  used  to  construct  the  additive  genetic  correlation  matrix.  Then,  the  genetic  parameters  of  body
length, body weight and WSSV resistance were evaluated. Finally, through the cross validation method, the predic-
tion ability and accuracy of genetic parameter evaluation were compared. The results of genotyping showed that
166 alleles were detected in 8 microsatellite loci; the number of alleles in each locus was 12-45; the average num-
ber of alleles in each locus in parent and offspring population was 9.50 and 18.13; the average observed heterozy-
gosity was 0.618 and 0.709; the average expected heterozygosity was 0.749 and 0.775; the average polymorphism
information content was 0.711 and 0.750, respectively, and all of loci showed high polymorphism. The heritability
of  reconstructed pedigree,  molecular  affinity  and physical  pedigree  analysis  showed that  the  heritability  of  body
length  was  0.119±0.031,  0.120±0.032,  0.132±0.030;  the  heritability  of  body  weight  was  0.176±0.039,
0.182±0.040,  0.172±0.034;  and  the  heritability  of  resistance  to  WSSV  was  0.135±0.033,  0.134±0.033  and
0.098±0.031,  respectively.  In  the  heritability  of  body length,  body weight  and resistance to  WSSV, the  standard
deviation  of  molecular  affinity  was  smaller  than  that  of  reconstructed  pedigree  and  physical  pedigree.  Through
cross validation, the prediction ability and accuracy of the three genetic parameters evaluation from high to low are
molecular affinity, reconstructed pedigree and physical pedigree. The results showed that it was more accurate to
evaluate  the  body  length,  body  weight  and  WSSV  resistance  of L.  vannamei by  using  microsatellite  molecular
markers  than  using  physical  pedigree.  In  the  method  of  evaluating  heritability  by  using  microsatellite  molecular
markers,  it  was  more  effective  to  directly  use  the  genetic  correlation  of  offspring.  This  study  provides  a  more
accurate method for the evaluation of genetic parameters of L. vannamei and a reference for further breeding.
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