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摘要：为评估基因型鉴定芯片在育种群体构建中的应用价值，实验对凡纳滨对虾 3 个群体
(EE、PP 和 SS) 进行急性肝胰腺坏死病 (AHPND) 副溶血弧菌 (VpAHPND) 侵染实验，利用自
主研发的 40K SNP 液相芯片“黄海芯 1 号”获得 146 尾个体的基因型信息，对群体遗传背景
进行了系统调查并估算了 AHPND 抗性遗传力。VpAHPND 浸染实验结果显示，不同群体间
存在抗病差异，PP 群体的存活性能比 EE 和 SS 群体分别高出 12.9% 和 11.6%。利用质控
后的 38 148 个 SNP 信息构建系统进化树，结果显示群体内同一个家系的个体首先聚在一
起，进而同属一个群体的多个家系聚在一起。主成分和遗传结构分析显示，可以准确地将
146 尾个体划分为 3 个组，与系统进化树聚类结果一致。遗传多样性分析显示，3 个群体
的观测杂合度 (Ho) 平均值为 0.25~0.29，多态信息含量 (PIC) 平均值为 0.20~0.23，上述遗
传参数达到极显著水平。3 个群体间的遗传分化系数 (FST) 为 0.11~0.21，存在中高度遗传
分化。基因组近交分析表明，EE、PP 和 SS 群体的近交系数均值分别为−0.05±0.06、
0.20±0.09 和 0.37±0.07，后 2 个群体内部分个体表现出较高的近交水平。使用 ssGBLUP-
MF (Single Step Genomic BLUP with Metafounders) 模型，复合基因型、表型和系谱信息，
获得 VpAHPND 侵染后存活状态的遗传力估计值为 0.24±0.07，表现为中等水平，表明基础群
体具有较好的选育潜力。研究表明，利用液相芯片“黄海芯 1 号”开展辅助育种，可以进一
步提高基础群体构建和评估的效率。
关键词: 凡纳滨对虾；基础群体；AHPND；育种芯片；遗传多样性
中图分类号: S 941 文献标志码: A

  
 
 

收稿日期：2021-10-24        修回日期：2022-01-02
资助项目：所级基本科研业务费项目 (20603022020003)；中国水产科学研究院科技创新团队项目 (2020TD26)；山

东省农业重大应用技术创新项目 (SD2019YY001)；海南省院士创新平台科研专项 (YSPTZX202104)；
湛江市海洋装备与海洋生物揭榜挂帅制人才团队项目 (2021E05032)；现代农业产业技术体系专项

(CARS-48)
第一作者：刘绵宇 (照片)，从事对虾遗传育种研究，E-mail：liu.mianyu@foxmail.com
通信作者：栾生，从事对虾遗传育种研究，E-mail：luansheng@ysfri.ac.cn

水产学报, 2023, 47(1): 019417

JOURNAL OF FISHERIES OF CHINA

DOI: 10.11964/jfc.20211013127

版权所有 ©《水产学报》编辑部（CC BY-NC-ND 4.0） Copyright © Editorial Office of Journal of Fisheries of China (CC BY-NC-ND 4.0)
中国水产学会主办    sponsored by China Society of Fisheries https://www.china-fishery.cn

1

https://www.china-fishery.cn


凡纳滨对虾 (Litopenaeus vannamei) 是我国最

重要的海水经济类养殖种类之一，于 1988 年由我

国科学家首次从美国夏威夷引入我国，逐渐开展

规模化人工育苗及养殖研究 [1]。据《中国渔业统

计年鉴》统计，2020 年我国凡纳滨对虾养殖产量

超过 186 万 t[2]。然而，最近十几年，病害威胁已

成为制约凡纳滨对虾产业发展的一个重要因素。

其中，急性肝胰腺坏死病 (acute hepatopancreatic
necrosis disease，AHPND) 是威胁凡纳滨对虾养殖

业的主要疾病之一。该疾病于 2009 年首次在中国

出现，造成了重大的经济损失。目前普遍认为

AHPND 是由带有毒素质粒的急性肝胰腺坏死综

合征副溶血弧菌 (VpAHPND) 感染引起的[3]。该病多

发于养殖初期，传播迅速，死亡率极高，通过养

殖管理很难从根本上抑制弧菌的感染，因此培育

具有 AHPND 抗性的新品种是减少该疾病对产业

影响的一条重要的途径。已有研究证明，凡纳滨

对虾 AHPND 抗性存在可遗传的变异[4]，具备遗传

改良的空间。但由于不同群体间的遗传背景和抗

性表现存在差异，因此在组建育种基础群体开展

选择育种工作前，亟需明确奠基者群体的遗传背

景及 AHPND 抗性的遗传参数，为下一步制定育

种方案提供关键支撑。此外，由于凡纳滨对虾属

国外引进种，引进群体间的亲缘关系及其遗传背

景不清楚。如果在遗传评估中忽略这种未知亲本

组 (unknown parent group, UPG) 效应，会导致育种

群体目标性状的遗传参数估计值出现偏差。通过

Legarra 等 [5] 和 Garcia-Baccino 等 [6] 提出的“元奠基

者”(Metafounder) 方法，利用基因组信息构建基

础群体间 Metafounder 亲缘关系矩阵，可以获得估

计值更准确的遗传参数。

单核苷酸多态性 (SNP) 标记因其在基因组上

分布广泛、遗传稳定、便于分型等优点，已成为

动物遗传多样性分析的有力工具。有关 SNP 标记

在水产动物群体遗传分析方面的研究已有较多报

道，如 Rengmark 等 [7] 利用 26 个 SNP 标记估计了

野生和养殖大西洋鲑 (Salmo salar) 群体的遗传多

样性参数，并进行了群体划分；Wenne 等 [8] 在鳕

鱼 (Gadus morhua) 中利用 SNP 信息揭示了不同群

体间的遗传差异，Correa 等 [9] 利用 50K SNP 信息

估计了大西洋鲑海虱抗性遗传力；随着技术的发

展，基于固相和液相芯片的高通量 SNP 基因型鉴

定技术在水产养殖物种中开始应用。当前，已针

对 大 西 洋 鲑 、 虹 鳟 (Oncorhynchus  mykiss)、 鲤

(Cyprinus carpio)、凡纳滨对虾等物种分别开发出

130 K [10]、  5 K [11]、250 K[12]、50 K[13] 等不同密度

SNP 固相芯片，应用于群体遗传结构分析、体重、

海虱抗性、细菌性冷水病抗性等性状基因组选择

研究中。针对国内凡纳滨对虾缺乏自主可控的商

业育种芯片现状，中国水产科学研究院黄海水产

研究所研发出 40 K SNP 液相芯片“黄海芯 1 号”，
用于育种群体遗传背景分析和重要经济性状遗传

评估研究。当前，尚未有该工具在 AHPND 抗性

遗传评估中的应用报道。

本实验收集了 3 个奠基者群体，构建群体内

自交家系组建育种基础群体，对全同胞家系进行

了 VpAHPND 侵染实验，比较了不同群体的 AHPND
抗性差异；首次利用液相芯片“黄海芯 1 号”对部

分 VpAHPND 侵染后存活或死亡的家系个体进行基

因型鉴定，对比分析了不同群体的遗传背景和遗

传多样性；评估了不同群体的基因组近交水平。

此外，利用基因组 SNP 信息，首次构建包括元奠

基者效应的分析模型，估计了基础群体 AHPND
抗性的遗传参数，为利用液相芯片开展凡纳滨对

虾 AHPND 抗性育种研究提供了参考。

 1    材料与方法

 1.1    实验材料

实验材料来自于邦普种业科技有限公司 3 个

奠基者群体内自交产生的家系个体，其中厄瓜多

尔群体内自交家系 14 个 (EE 群体)；普利茂群体

内自交家系 13 个 (PP 群体)；具有生长快特性的

美国群体内自交家系 4 个家系 (SS 群体 )，共计

31 个家系。

 1.2    AHPND抗性测试

 　　测试环境及养殖流程　　2019 年 12 月至

2020 年 1 月，在位于即墨鳌山卫镇的农业农村

部海水养殖遗传育种中心 (山东省青岛市，纬度

36°20 ′32.22″N，经度  120°39 ′1.93″E，海拔  3.04
m) 开展 AHPND 抗性测试。养殖环境为 100 L 水

体的玻璃钢水槽 (240 cm×40 cm×20 cm)，养殖海

水盐度为 30，水温为  (24±1) °C，每天 16：00 投

喂一次 0 号颗粒料。

 　　病原浸染　　测试个体初期在潍坊邦普种业

科技有限公司以家系为单位分别进行养殖，生长
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至体长为 3  cm 左右，经过病原 (WSSV、EHP、
AHPND、IHHNV、DIV1) 检测后，选择不携带上

述病原的家系，每个家系随机选择 30 尾个体。为

确保个体感染弧菌，将每个家系测试个体移入带

有 10 L 海水 (盐度 30、VpAHPND 浓度 1×107 cfu/mL)
的塑料小桶中浸浴 15 min 后，模拟实际生产养殖

过程中弧菌侵染情况，转移至 100 L 海水 (盐度 30、
VpAHPND 浓度 1×105 cfu/mL) 的玻璃钢水槽中养殖。

在移入玻璃钢水槽 6 h 后，开始观察个体的存活

情况，每 4 小时观察记录一次，主要记录死亡个

体的家系编号、温度、死亡时间等信息。每 2 天

换水一次，每次换水量 100%，每次换水后添加菌

液使养殖水体内含有 1×105 cfu/mL VpAHPND。全部

个体死亡过半后停止实验。

 1.3    基因型鉴定

侵染实验开始 24 h 后开始取样，每隔 4 小时

取样一次。为了减少基因型鉴定的样本量，降低

分型成本，且保证样品能够均匀分散在不同的家

系中，每次每个家系内随机选择一半的死亡个体，

取每个对虾的尾部肌肉放入 5 mL 的冻存管中，迅

速放入液氮中保存。使用高通量 DNA 提取试剂盒

获取肌肉组织高质量 DNA，利用 GenoBaits探针

捕获技术构建液相芯片“黄海芯 1 号”45  KSNP
标记的靶向测序文库，使用 MGISEQ-2000 测序平

台进行测序。原始测序数据通过生信分析最终获

得 147 尾对虾的 44 354 个 SNP 标记基因分型信息。

通过 PLINK 进行质控，删除次等位基因频率

(MAF)<0.05 和 SNP 缺失率  >0.1 标记，剔除样本

缺失率 >0.2 的个体，最终保留了 146 尾个体、38 148
个 SNP 标记，其中包括 EE 群体 66 尾、PP 群体

54 尾、SS 群体 26 尾。

 1.4    群体遗传背景分析

为了明确奠基者群体间的遗传关系，对 3 个

群体 146 尾样本进行遗传背景、遗传结构分析并

计算遗传多样性参数。提取 3 个群体的 SNP 信息，

利用 r 包 AGHmatrix 计算得到 G 矩阵后，通过 R
语言计算特征向量和特征值，根据特征值计算解

释百分比，并在 R 语言中绘制 PCA 图，进行主成

分分析。利用 admixture 软件对 3 个群体设置 K 值

为 2~5 后进行群体结构分析，使用 r 包 pophelper
包绘制群体遗传结构图[14]。利用 PLINK1.9 计算 3

个群体的 1-IBS 距离矩阵，估计群体间的遗传距

离，进一步使用 phylip 软件输出 neighbor-joining
树文件 [15]，由 r 包 ggtree 绘制系统进化树 [16]。利

用 PLINK1.9 计算 3 个群体的期望杂合度 (He)、观

测杂合度 (Ho)。基于 Bostein 等给出的公式编写 R
代码计算多态信息含量 (PIC)[17]。使用 vcftools 计

算群体间遗传分化系数 (Fst)
[18]。采用 Yang 等[19] 的

方法构建了基因组关系矩阵 (GRM)，矩阵内非对

角线元素为群体个体间基因组亲缘关系系数。将

矩阵对角线元素减 1 即为每尾分型个体的基因组

近交系数。

 1.5    遗传参数估计

在本研究中，设置在总体死亡率达到 50% 时

停止实验。因此将个体的存活状态作为评价

AHPND 抗性的表型性状，其中死亡对虾对应的

表型设置为 0，存活对虾对应的表型设置为 1。利

用 R 语言计算不同群体内家系存活率的描述性统

计参数，包括最小值、最大值、标准差和变异系

数等。使用 R 包 ggplot2 绘制不同群体内家系存活

率的箱型图。

由于实验中的凡纳滨对虾来源于不同群体，

遗传和表型性能存在差异，使用包括遗传组效应

的 pBLUP-GG(pBLUP with  genetic  groups) 模型以

及包括元奠基者的 ssGBLUP-MF (single step gen-
omic BLUP with Metafounders) 模型估计个体存活

状态的方差组分。使用两种模型进行分析时，采

用了 930 尾对虾的存活表型数据，其中包括 784
为未分型个体。

利用平均信息约束最大似然 (AIREML) 方法[20]，

结合父母本阈值性状模型 (连接函数 Probit) 通过

ASReml-R V4.1 包估计凡纳滨对虾存活状态的遗

传参数。育种分析模型如下:

yij k

½
0; ´ij k 6 0
1; ´ij k 6 0

´ij k = ¹+ Sirei + Dam j + eij k

´ij k

yij k

¹ Sirei Dam j i
S ire Dam »(

0,Aσ2
sd

) ¡
0;H¾2

sd
¢¡

¾2
sd
¢
=
¡
¾2

s
¢
=
¡
¾2

d
¢

¾2
¹

¾2
s ¾2

d

式中, 表示 k 尾虾的存活状态 (0：死亡；1：存

活)， 为 的潜在变量，假设其符合累积标准正

态分布； 表示总体均值； 和 表示第

个父本和第 j 个母本的加性遗传效应, 和

或 ， 为父

本 ( ) 和母本 ( ) 加性遗传方差的均值，A 为加

性遗传相关矩阵，H 为复合系谱信息和基因组信
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eij k k
e »

¡
0;I¾2

e
¢

¾2
a I

息的亲缘关系矩阵； 表示第 尾虾的随机残差，

，其中， 是残差方差， 是单位矩阵。

使用 ASReml-R V4.1 包的 ainverse 函数，生成包

含遗传组的 A 矩阵[20]。利用 creatHmf 软件生成包

含元奠基者的 H 矩阵，计算前要求所有标记等位

基因频率的平均值为 0.5[6]。

h2
u

根据以下公式计算基于潜在变量的存活性状

遗传力 ( )：

h2
u =

4¾2
sd

2¾2
sd + ¾2

e

h2
p

使用如下公式将其转换为基于观察值尺度的

遗传力 ( )[21]：

h2
p = h2

u
z 2

p(1¡ p)

式中，p 是存活个体在全部个体中的比例，z 是正

态分布的最高点的纵坐标[21]。

 2    结果

 2.1    描述性统计

VpAHPND 侵染共测试 930 尾虾，其中存活个

体 466 尾，3 个群体存活率均值范围为 44.50%~
57.40%，其中 PP 群体存活率最高为 57.40%，高

出 EE 群体 12.90%，高出 SS 群体 11.60%。EE 与

SS 群体存活率相似，分别为 44.50% 和 45.80%。

最小存活率 (13.30%) 家系出现在 EE 群体中，最

大存活率 (76.70%) 家系出现在 EE 与 PP 群体中

(表 1)。不同群体内家系存活率变异系数范围为

27.23%~42.01%，其中 EE 群体的变化幅度最大，

PP 群体的变化幅度最小。全部群体内家系存活率

变异系数为 34.93% (图 1)。

 2.2    遗传背景分析

 　　系统进化与主成分分析　　凡纳滨对虾 3 个

群体 146 尾个体的系统进化树显示，不同家系内

的个体首先聚在一起；然后 PP 群体聚为一类，

EE 群体聚为一类，SS 群体聚为一类 (图 2)。这表

明通过 SNP 分型信息可以清晰地分辨出来源于不

同群体的个体。通过主成分再次分析个体间的亲

缘关系，可以将 146 尾个体分别确定为对应的 3
个类群 (图 3)。
 　　群体结构分析　　凡纳滨对虾 3 个群体 146
尾对虾个体的遗传结构如图 4 所示。当 K = 2 时，

不能明确对虾间的遗传背景，而当 K = 3 时，对

虾的遗传背景与系统进化和主成分分析的结果相

符，3 个群体具有不同的遗传背景，呈现出较为

明显的分化。当 K = 4 时，EE 群体内出现不同的

遗传背景，并在 K = 5 时遗传背景更加驳杂。

 　　遗传多样性参数统计　　3 个群体的 Ho、He、

和 PIC 等遗传多样性统计参数见表 2。其中，PP
群体的估计值最高，EE 群体次之，SS 群体最小。

单因素方差分析表明，不同群体间的差异达到极

显著水平 (P < 0.01)。EE 群体和 SS 群体间遗传分

化系数 (Fst) 为 0.13，EE 群体和 PP 群体间 Fst 为
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图 1    凡纳滨对虾 3个群体内家系存活率箱线图

Fig. 1    Box plots of survival rate of families in three
populations of L. vannamei

表 1    凡纳滨对虾不同群体存活率的描述性统计参数

Tab. 1    Descriptive statistical parameters of survival rate of different populations in L. vannamei

群体
population

存活个体数
number

存活率/%
survival rate

家系存活率
family survival rate

家系个数
number of families

最小值/%
minimum

最大值/%
maximum

标准差/%
sd

变异系数/%
cv

EE群体　population 187 44.50 14 13.30 76.70 0.19 42.01

PP群体　population 224 57.40 13 26.70 76.70 0.16 27.23

SS群体　population 55 45.80 4 33.30 60.00 0.13 28.09

全部 total 466 50.10 31 13.30 76.70 0.18 34.93
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0.11，均为中度遗传分化；PP 群体和 SS 群体间

Fst 为 0.21，遗传分化程度更大。

 　　基因组亲缘关系与近交系数　　EE、PP 和

SS 群体的基因组近交系数均值分别为−0.05±0.06、
0.20±0.09 和 0.37±0.07，后两个群体内部分个体表

现出较高的近交水平。EE、PP 和 SS 群体内个体

基因组近交系数的变异系数分别为−112.25%、

19.79% 和 44.88% (图 5)。EE、PP 和 SS 群体个体

间的亲缘系数均值分别为 0.099±0.11、0.26±0.14、
0.47±0.20，后两个群体内个体间的亲缘关系更近

(图 6)。因此在构建下一代家系时，应根据基因组

亲缘关系矩阵设计优化方案，避免后代的近交水

平进一步提升。

 2.3    方差组分和遗传力

利用 pBLUP-GG 和 ssGBLUP-MF 模型，获

得个体存活状态的加性遗传方差分别 0.38±0.14
和 0.47±0.17，遗传力分别为 0.20±0.06 和 0.24±
0.07 (表 3)。相较于 pBLUP-GG 模型，利用 ssGB-
LUP-MF 模型获得的遗传力估计值更高。

 3    讨论

奠基者群体的遗传背景分析对于构建育种基

础群体具有重要的意义。奠基者群体间的分化程

度越清晰，奠基者个体间的亲缘关系越明确，越

有利于设计优化的基础群体构建方案。在本研究

中，利用液相芯片“黄海芯 1 号”提供的 38 148 个

高质量 SNP 标记调查 3 个引进群体的遗传背景，

其中系统进化分析和 PCA 分析将 146 尾个体划分

为 3 个组，划分结果与实际引种来源高度一致。

群体间的 Fst 系数也表明，3 个群体间存在中高度

遗传分化。在系统进化树中，群体内同一个家系

的个体首先聚在一起，进而相同群体的不同家系

聚在一起。上述结果表明，可以利用 3 个奠基者

群体设计双列杂交方案，同时避免群体内个体间

的近亲交配，构建一个遗传变异更为丰富的育种

基础群体。利用基因组信息，即使在奠基者个体

遗传背景未知的情况下，仍然可以准确地查清个

体间的亲缘关系，并对其进行群体划分，用于指

导育种基础群体构建。Agarwal 等 [22] 通过转录组
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图 2    凡纳滨对虾 3个群体 146尾个体的系统进化树

图中编号含义，以 PP-A15-071 为例，PP 为群体编号，A15 为家系编号，071 为个体编号

Fig. 2    The phylogenetic tree of the 146 individuals in three populations of L. vannamei
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挖掘 SNP 标记 320 个，并成功区分了 4 个罗氏沼

虾 (Macrobrachium rosenbergii) 群体；Larson 等 [23]

通过 RAD 测序技术获得了 10 944 个 SNP 标记，

对 5 个大鳞大麻哈鱼 (Oncorhynchus tshawytscha) 群
体进行划分的准确率均大于 90%；Massault 等 [24]

开发了用于大珠母贝 (Pinctada maxima) 亲子鉴定

的 SNP 芯片，准确鉴定出 79 个全同胞家系及其

父母本；Arbon 等[25] 开发了澳大利亚绿边鲍 (Hali-
otis laevigata) 的 SNP 面板，重构了 16 个候选亲本

及其子代的亲缘关系。

育种基础群体的遗传多样性越丰富，获得的

遗传增益越大，育种项目的可持续性越强。本研

究中 3 个群体的 Ho 范围为 0.25~0.29，PIC 范围

为 0.20~0.23，多态性较低 (PIC < 0.25)[17]。申淑慧

等 [26] 利用 24 个位于生长和抗逆功能基因上的

SNP 标记分析了凡纳滨对虾野生和选育群体共计

120 尾虾的遗传多样性，其中 2 个野生群体的

PIC 值分别为 0.258 7 和 0.276 2，略高于本研究结

主成分 1 (15.6% 贡献率)
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图 3    凡纳滨对虾 3个群体 146尾个体的主成分分析

Fig. 3    The principal component analysis of the 146 individuals in three populations of L. vannamei
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图 4    凡纳滨对虾 3个群体 146尾个体的遗传结构

Fig. 4    The population structure of the 146 individuals in three populations of L. vannamei
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果；2 个选育群体的 PIC 值为 0.134 1 和 0.151 3，
低于本研究结果。Garcia 等[13] 利用 50K SNP 芯片

对来自厄瓜多尔的一个凡纳滨对虾育种群体的 96
尾个体进行基因型鉴定，获得群体的 Ho 范围

0.349 6~0.404 1，高于本研究结果。究其原因，厄

瓜多尔育种群体平均每个世代构建的家系数量约

为 140 个，有效群体大小为 86，而本研究中进行

基因型鉴定个体的来源家系数量仅为 31 个，从而

导致群体的遗传多样性处于较低水平。因此，下

一步需要继续引入新的种质资源群体，扩大家系，

提高基础群体的遗传多样性。此外，基因组近交

系数分析结果表明，PP 与 SS 群体内部分个体表

现出较高的近交水平。因此在构建下一代家系时，

应根据基因组亲缘关系矩阵设计优化方案，避免

后代的近交水平进一步提升。

在育种过程中，获得准确的遗传力估计值是

制定育种规划、预测育种值和选择反应的前提条

件[27]。当基础群体由遗传和表型性能差异较大的

奠基者群体组成时，需要在分析模型中考虑 UPG
效应，避免遗传力估计值出现较大偏差[28]。本研

究表明，使用 ssGBLUP-MF 模型获得的 VpAHPND

侵染后存活状态的遗传力估计值 (0.24±0.07) 高于

使用 pBLUP-GG 模型获得的估计值 (0.20±0.06)，
且均表现为中等遗传力，每代选择预期可获得较

高的遗传增益。与基于 A 矩阵的 pBLUP-GG 模型

相比，在 ssGBLUP 模型中利用基因组信息构建包
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图 5    凡纳滨对虾 3个群体的基因组近交系数箱形图

Fig. 5    Box plots of genomic inbreeding coefficients in
three populations of L. vannamei
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图 6    凡纳滨对虾 3个群体的基因组亲缘关系

矩阵非对角线元素分布

Fig. 6    Histograms of off-diagonal relatedness
coefficient in genomic relationship matrix of

three populations in L. vannamei

表 2    凡纳滨对虾 3个群体的遗传多样性参数

Tab. 2    Genetic diversity parameters in
three populations of L. vannamei

群体
population

观测杂合度
observed

heterozygosity

期望杂合度
expected

heterozygosity

多态信息含量
polymorphic

information content

PP群体 0.29a 0.29a 0.23a

EE群体 0.27b 0.26b 0.21b

SS群体 0.25c 0.25c 0.20c

注：同一列不同字母表示经统计检验后群体间差异达到极显著水平
(P < 0.01)。
Notes: The letters mean significant difference (P < 0.01)

表 3    基于不同模型估计凡纳滨对虾基础群体存活状态的方差组分和遗传力

Tab. 3    Variance components and heritability of survival state of L. vannamei obtained using two models

模型　　　
model　　　

¾2
p 4¾2

s ¾2
e h2

u h2
p

pBLUP-GG 1.19±0.07 0.38±0.14 1.00 0.32±0.10 0.20±0.06

ssGBLUP-MF 1.23±0.09 0.47±0.17 1.00 0.38±0.11 0.24±0.07

¾2
p 4¾2

a ¾2
e h2

u h2
p

¾2
p 4¾2

a ¾2
e h2

u h2
p

注： . 表型方差； . 加性遗传方差； . 残差方差； . 转换前的遗传力； . 转换后的遗传力

Notes: . phenotypic variance; . additive genetic variance; . residual variance; . heritability on the underlying liability scale; . heritability on
the observed scale
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括 Metafounders 的 H 矩阵，可以进一步追溯祖先

个体 [29]，更好地刻画个体间的亲缘关系 [30]，减少

加性遗传方差与随机残差方差的混淆[19]，从而获

得更高的遗传力估计值。Wang 等[4] 利用基因组信

息获得凡纳滨对虾 VpAHPND 侵染后存活状态的遗

传力估计值为 0.16±0.09，略低于本研究结果。这

可能是由于本研究中 3 个奠基者群体遗传和表型

性能差异大，携带相对较多与 AHPND 抗性相关

的有利等位基因，从而导致加性遗传变异丰富。

对于其他病原如桃拉病毒 (TSV) 和白斑综合征病

毒 (WSSV) 抗性，利用不同的育种群体和分析模

型，获得的遗传估计值变化范围较大 (0.03±0.02~
0.28±0.14)，表现为中低等遗传力水平[31-32]。

 4    结论

本研究首次利用液相芯片“黄海芯 1 号”提供

的高通量 SNP 分型信息，准确地刻画出 3 个奠基

者群体及个体间的亲缘关系；发现 3 个群体的遗

传多样性水平存在显著差异；构建了个体间的基

因组亲缘关系矩阵，筛查出近交水平较高的部分

群体及个体；查明了基础群体 VpAHPND 侵染后存

活状态的遗传力为中等水平，相关研究结果为后

续育种方案设计和育种群体构建提供了关键的技

术参数支持。

（作者声明本文无实际或潜在的利益冲突）
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Application of the liquid chip "Yellow Sea Chip No.1" in genetic evaluation of
the base population with resistance to acute hepatopancreatic

necrosis disease in Litopenaeus vannamei

LIU Mianyu 1,2,     LI Xupeng 2,     KONG Jie 2,     MENG Xianhong 2,     CHEN Meijia 2,     LUO Kun 2,    
SUI Juan 2,     DAI Ping 2,     ZHANG Yawen 2,     QIANG Guangfeng 2,     TAN Jian 2,     CHEN Baolong 2,    

CAO Jiawang 2,     LI Bobo 3,     LAI Xiaofang 1,     LUAN Sheng 2*

(1. Key Laboratory of Marine Biological Resources and Environment of Jiangsu Province, College of Marine Science and Fisheries,
Jiangsu Ocean University, Lianyungang　222005, China;

2. Key Laboratory for Sustainable Development of Marine Fisheries, Ministry of Agriculture and Rural Affairs; Laboratory for
Marine Fisheries Science and Food Production Processes, Pilot National Laboratory for Marine Science and Technology (Qingdao);

Yellow Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Qingdao　266071, China;
3. BLUP Aquabreed Co., Ltd., Weifang　261312, China)

Abstract: To evaluate the application potential of single nucleotide polymorphism(SNP) chip in the construction
of  the  base  population  for  breeding,  three  different  populations  (EE,  PP and SS)  of Litopenaeus  vannamei were
challenged by Vibrio parahaemolyticus (VpAHPND),  and the genomic information of 146 samples was obtained
using the  independently  developed 40K SNP liquid  chip  “Yellow Sea Chip No.1”.  The genetic  background
was systematically investigated and acute hepatopancreatic  necrosis  disease (AHPND) resistance of  popula-
tions  was  estimated.  The VpAHPND challenge  test  indicated  that  there  were  differences  in  disease  resistance
between different populations. When the overall mortality was more than 50%, the survival rate of PP population
was 12.9% and  11.6% higher  than  that  of  EE and  SS populations,  respectively.  The  phylogenetic  tree  was  con-
structed by using 38 148 SNP markers after quality control. The result showed that the individuals of the same fam-
ily first clustered together, and then the multiple families of the same population clustered together. Principal com-
ponent analysis and genetic structure analysis also implied that the 146 individuals could be accurately divided into
3 groups, which was consistent with the phylogenetic tree. The analysis of genetic diversity for three populations
showed that the average value of observed heterozygosity (Ho) was 0.25-0.29. The average value of polymorphic
information  content  (PIC) was  0.20-0.23.  The  differences  on  the  above  three  parameters  between  three  popula-
tions were very significant (P < 0.01). The coefficient of genetic differentiation (FST) among the three populations
was 0.11-0.21,  indicating  that  there  was  medium-high  level  of  genetic  differentiation.  Genomic  inbreeding  ana-
lysis showed that the average inbreeding coefficients of EE, PP and SS populations were −0.05±0.06, 0.20±0.09
and 0.37±0.07, respectively. Some individuals of PP and EE populations showed high levels of inbreeding. Using
single  step  genomic  BLUP  with  metafounder(sssGBLUP-MF)  model  with  genotype,  phenotype  and  pedigree
information, the estimated heritability of survival after VpAHPND infection was medium (0.24±0.07), indicating that
the base population had a promising breeding potential. To summarize, the efficiency of constructing and evaluat-
ing the base population can be further enhanced by using the liquid chip "Yellow Sea Chip No.1".

Key words: Litopenaeus vannamei; base population; AHPND; SNP chip; genetic diversity
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