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摘要：为评估不同 SNP 标记密度对凡纳滨对虾 AHPND 抗性基因组预测准确性的影响，本
实验对 26 个全同胞家系进行 VpAHPND 侵染，收集 686 尾个体的存活时间数据，对其中
242 尾个体利用液相芯片“黄海芯 1 号” (55.0 K SNP) 进行基因分型，基于 A、G 和 H 亲缘
关系矩阵估计 VpAHPND 侵染后存活时间的遗传参数；采用随机和等距抽取方式，基于 55.0
K SNP 构建了 8 个低密度 SNP 面板 (40.0、30.0、20.0、10.0、5.0、1.0、0.5 和 0.1 K)，利
用 GBLUP 和 ssGBLUP 等方法预测 VpAHPND 侵染后存活时间的基因组育种值，利用交叉验
证方法计算其预测准确性，并与 BLUP 方法进行对比分析。遗传参数估计结果显示，
VpAHPND 侵染后存活时间表现为高遗传力水平，估计值为 0.68~0.79。在 55.0 K SNP 密度下，
针对 242 尾基因分型个体数据集 (G242)，利用 BLUP、GBLUP 和 ssGBLUP 方法获得的预
测准确性分别为 0.424、0.450 和 0.452，GBLUP 和 ssGBLUP 比 BLUP 分别提升了 6.13%
和 6.60%；针对 686 尾表型测定个体数据集 (P686)，利用 BLUP 和 ssGBLUP 方法获得的预
测准确性分别为 0.510 和 0.535，后者比前者提升了 4.90%。对于 8 个低密度 SNP 面板，
当 SNP 密度≥10.0 K 时，基因组预测准确性变化幅度在 G242 和 P686 数据集中均较小
(1.1%~1.8%)；随着 SNP 密度自 10.0 K 不断降低，基因组预测准确性在 2 个数据集中也不
断降低，其中 5.0 K 密度降幅为 0.6%~2.6%、1.0 K 密度降幅为 5.8%~11.0%、0.5 K 密度降
幅为 11.4%~17.2%、0.1 K 密度降幅为 38.8%~41.6%。10.0 K 与 55.0 K SNP 密度间基因组亲
缘系数、GEBV 的相关系数均高于 0.99，表明利用 10.0 K SNP 面板可以准确地预测同胞个
体间的亲缘关系及其 GEBV。研究表明，使用 10.0 K SNP 面板对 VpAHPND 侵染后存活时间
进行基因组遗传评估可以得到与 55.0 K SNP 芯片近似的预测准确性，为低密度 SNP 分型
芯片设计提供了参考。
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凡纳滨对虾 (Litopenaeus vannamei)，俗称南

美白对虾，具有生长速率快、抗逆性强、出肉率

高、盐度适应性广、适合多种养殖模式等特点，

是我国最重要的水产经济养殖物种之一 [1]。据

《中国渔业统计年鉴》统计，2021 年我国凡纳滨

对虾养殖产量超过 197 万 t[2]。然而，随着养殖规

模的不断扩大，病害威胁已成为制约我国凡纳滨

对虾产业可持续发展的重要因素。其中，急性肝

胰腺坏死病 (acute hepatopancreatic necrosis disease,
AHPND) 是威胁对虾养殖产业的主要疾病之一。

该病是由带有毒素质粒的致急性肝胰腺坏死病副

溶血性弧菌 (Vibrio  parahaemolyticus, VpAHPND) 感
染引起[3-4]，多发于养殖初期，传播迅速，死亡率

极高，并且难以通过养殖管理等措施从根本上抑

制弧菌的传播[5-6]。因此，通过选择育种手段培育

具有 AHPND 抗性的新品种是解决该病对产业威

胁的重要途径[7-9]。目前，基于系谱信息的规模化

家系选择已经广泛应用于凡纳滨对虾育种项目[10-11]，

生长速率等性状得到了大幅度改良。但对于难以

直接和无损测量的性状如抗病、肉质等，仅能进

行家系间选择，因此只能利用一半的加性遗传变

异[12]，选择准确性和遗传增益受到较大限制。

基因组选择 (genomic selection, GS) 是 Meuwi-
ssen 等[13] 在 2001 年提出的育种值 (estimated breed-
ing value, EBV) 预测方法。与基于系谱信息的选

择方法相比，GS 利用覆盖全基因组的单核苷酸多

态性 (single nucleotide polymorphism，SNP) 标记信

息，预测未进行性状测定个体的基因组 EBV(gen-
omic EBV，GEBV)，进一步提升选择准确性 [14]。

基因组选择已开始应用在水产动物抗病性状的遗

传改良研究中，Wang 等 [7] 对凡纳滨对虾 AHPND
抗性进行了基因组最佳线性无偏预测 (genomic
best linear unbiased prediction, GBLUP) 评估，其选

择准确性高于基于系谱信息的 BLUP 方法。Vallejo
等[15] 利用 BLUP 和单步 GBLUP(single-step GBLUP,
ssGBLUP) 方法对虹鳟 (Oncorhynchus mykiss) 细菌

性冷水病抗性进行遗传评估，ssGBLUP 的预测准

确性比 BLUP 提升了约 85.3%。因此，通过基因

组选择方法可以进一步加快凡纳滨对虾 AHPND
抗性的选育速度。

与奶牛、猪等大型畜牧动物相比，凡纳滨对

虾个体经济价值较低、世代周期短，基因分型成

本相对较高[16]，难以组建大参考群和候选群，这

严重限制了基因组选择在对虾育种中的应用进程。

因此，针对不同物种的育种群体和目标性状，优

化 SNP 面板的密度，是降低基因分型成本的一个

重要方法。Al-Tobasei 等 [17] 针对虹鳟育种群体的

鱼片质量与硬度，将 SNP 密度由 50.0 K 降低至

1.0  K， ssGBLUP 的预测准确性仅降低了 30%。

Wang 等 [18] 针对凡纳滨对虾育种群体生长性状，

将 SNP 密度由 32.0 K 降低至 3.2 K 时，使用贝叶

斯 A(BayesA) 及贝叶斯最小绝对收缩和选择算子

(Bayesian  least  absolute  shrinkage  selectionoperator,
Bayesian LASSO) 的预测准确性几乎没有下降。Tsai
等 [19] 对养殖大西洋鲑 (Salmo  salar) 海虱抗性的

GS 研究表明，当标记密度由 33.0 K 降低至 5.0 K
时，使用 GBLUP 方法的预测准确性几乎没有下

降。Vallejo 等[20] 对虹鳟细菌冷水病抗性的基因组

评估表明，当标记密度由 35.0 K 降低至 3.0 K 时，

使用贝叶斯 B(BayesB) 方法的预测准确性仅降低

了 7%。然而，针对凡纳滨对虾育种群体 AHPND
抗性，基于不同密度 SNP 面板的基因组预测准确

性研究较少报道。

本研究对 26 个凡纳滨对虾全同胞家系进行

了 VpAHPND 侵染实验，收集到了 686 尾个体的存

活时间，对其中 242 尾个体利用液相芯片“黄海

芯 1 号”(55.0 K SNP) 进行基因分型，利用 BLUP、
GBLUP 及 ssGBLUP 模型对 AHPND 抗性进行遗

传评估；分析 SNP 筛选方式、SNP 面板密度对基

因组预测准确性的影响，为开展凡纳滨对虾

AHPND 抗性的低成本基因组选择育种提供关键

技术支撑。

 1    材料与方法

 1.1    实验材料

实验用凡纳滨对虾家系材料来自于邦普种业

科技有限公司。从 2021 年 8 月构建的家系中选

取 26 个家系，每个家系随机抽取 30 尾平均体长为

3 cm 的个体，共 780 尾个体进行 AHPND 抗性测

试。所有测试动物均按照中国水产科学研究院黄

海水产研究所动物实验伦理审查委员会制定的实

验动物福利伦理原则进行养殖管理及实验操作。

 1.2    AHPND性状测试

2021 年 10 月至 11 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 开 展

AHPND 抗性测试。对测试个体进行 VpAHPND 侵染
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前，确保其不携带白斑综合征病毒  (WSSV)、肝

肠胞虫 (EHP)、VpAHPND、传染性皮下及造血组织

坏死病毒 (IHHNV)、十足目虹彩病毒 1 (DIV1) 等
病原。将每个家系 30 尾测试个体移入带有 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，转移至一个网箱 (26
cm×18 cm×16 cm) 中养殖，该网箱放置在 100 L 海

水 (盐度 30、VpAHPND 浓度 1×105 CFU/mL) 的玻璃

钢水槽中。每个玻璃钢水槽放置 6 个网箱。在转

移至玻璃钢水槽 8 h 后开始观察个体的死亡情况，

每隔 4 小时观察 1 次，记录死亡个体的存活时间、

家系编号、水温等信息。每天换水 1 次，每次换

水量 100%，每次换水后添加菌液致养殖水体内含

有 1×105 CFU/mL VpAHPND。全部个体死亡后停止

实验，共收集到 686 尾个体的存活时间。将死亡

个体的肌肉组织取样并侵泡在 95% 的乙醇中，放

置在−20 °C 的环境下保存。

 1.3    基因分型

每个家系按照个体存活时间均匀抽取 8~10
尾虾，共 243 尾虾进行基因分型。使用高通量

DNA 提取试剂盒获得 243 尾对虾肌肉组织的高质

量 DNA，利用 GenoBaits 探针捕获技术构建液相

芯片“黄海芯 1 号”55.0 K SNP 标记的靶向测序文

库，使用 DNBSEQ-T7 测序平台进行测序。最终

获得 243 尾对虾的 56 214 个 SNP 标记基因分型信

息。使用 Plink V1.9 进行质控，删除次等位基因

频率 (MAF) < 0.05 和 SNP 缺失率  > 0.1 的标记，

剔除样本标记缺失率 > 0.2 的个体，最终得到 242
尾样本，48 674 个 SNP 标记用于后续分析。根据

凡纳滨对虾基因组图谱 [21-22]，共计将 42 445 个标

记定位到 44 个连锁群上。

 1.4    不同密度 SNP面板构建

使用 R 语言结合 data.table 包，分别按照随

机和等距 2 种方法抽取 SNP 构建不同密度的 SNP
面板： (1) 随机抽取。从质控后的 SNP 标记中，

不放回随机抽取标记构建不同密度的 SNP 面板；

(2) 等距抽取。根据拟构建的 SNP 面板密度、每

个连锁群长度占全部连锁群体长度的比例等参数，

确定每个连锁群上所需抽取的 SNP 标记数量，然

后将每个连锁群等距离划分为同等数量的多个窗

口，在每个窗口内随机抽取 1 个 SNP 标记。如窗

口内未抽取到 SNP 标记，在后续窗口中抽取补齐；

未定位至连锁群上 SNP 标记，随机抽取。利用上

述 2 种抽取方法，分别构建 0.1 K、0.5 K、1.0 K、

5.0  K、 10.0  K、 20.0  K、 30.0  K、 40.0 K 等 8 个

SNP 面板，每个 SNP 面板重复抽取 10 次。

 1.5    遗传参数评估

利用 BLUP、GBLUP 和 ssGBLUP 3 种模型

估计 AHPND 抗性的遗传参数。利用平均信息约

束最大似然法，通过ASReml-R V4.1 包估计VpAHPND

侵染后存活时间的遗传参数[23]。育种分析模型：
yi = ¹+ ai + ei

yi i ¹

ai i
A¾2

a G¾2
a H¾2

a

ei

i

式中， 表示第 尾个体的存活时间 (h)， 表示总

体均值， 表示第 尾个体的加性遗传效应，a~N
(0, )，N(0, ) 或 N(0, )，其中 A 为加性

遗传相关矩阵，G 为基因组亲缘关系矩阵，H 为

复合系谱信息和基因组信息的亲缘关系矩阵，

表示第 尾个体的随机残差。利用 ASReml-R 软件

包中的 ainverse 函数构建 A 矩阵；利用 BLUPF90
软件包中的 preGSf90 模块构建 G 矩阵和 H 矩阵。

遗传力计算公式：

h2 = ¾2
a=(¾

2
a + ¾2

e )

h2 ¾2
a ¾2

e式中， 为遗传力， 为加性遗传方差， 为残差。

 1.6    EBV(GEBV)的预测准确性计算

使用随机交叉验证方法，针对 242 个基因分

型个体数据集 (G242) 和 686 个表型测定个体数据

集 (P686)，分析 BLUP、GBLUP、ssGBLUP 方法

预测 EBV(GEBV) 的准确性。P686 数据集不但包

括了 242 个基因分型个体的表型，还包括了 444
个未分型个体的表型。在 G242 数据集中，将基

因分型个体随机均分成 5 组，将其中 1 组的存活

时间设为缺失作为验证群体，其余 4 组数据作为

参考群体预测验证群体的 EBV (GEBV)。在 P686
数据集中，将 242 尾基因分型个体随机均分成

5 组，将其中 1 组的存活时间设为缺失作为验证

群体，其余 4 组数据加上 444 尾未分型个体的表

型数据作为参考群体，预测验证群体的 EBV
(GEBV)。预测准确性定义为验证群体预测 EBV
(GEBV) 与其表型值之间的 Pearson 相关系数。随

机交叉验证重复 10 次，取平均值作为预测准确性。

 1.7    不同密度 SNP面板间基因组亲缘系数及

GEBV的相关系数计算

为了分析 SNP 密度对基因组亲缘系数及

GEBV 的影响程度，针对 8 个低密度 SNP 面板，
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计算基于 G 矩阵的 242 个基因分型个体间的基因

组亲缘系数，预测基因分型个体的 GEBV，然后

计算 8 个低密度 SNP 面板与 55.0 K SNP 芯片数据

间基因组亲缘关系、GEBV 的 Pearson 相关系数。

 2    结果

 2.1    表型数据描述性统计参数

凡纳滨对虾测试个体 VpAHPND 侵染后存活时

间的描述性统计参数见表 1。全部表型测定个体

数量为 686 尾，平均存活时间为 456.49 h，变异系

数为 75.38%；26 个家系平均存活时间为 470.03 h，
变异系数为 42.02%。基因型分体个体数量为

243 尾，平均存活时间为 485.55 h，变异系数为

70.73%；26 个家系平均存活时间为 488.16 h，变

异系数为 42.69%。家系间存活时间变异幅度远小

于个体间的变异幅度。

 2.2    方差组分和遗传参数

基于不同亲缘关系矩阵获得的凡纳滨对虾

VpAHPND 侵染后存活时间的方差组分与遗传力估

计值 (表 2)。其中，基于 G 矩阵获得 G242 数据

集 VpAHPND 侵染后存活时间的遗传力估计值 (0.68)
最低；基于 H 矩阵获得 P686 数据集 VpAHPND 侵染

后存活时间的遗传力估计值 (0.75) 居中；基于 A

矩阵获得 P686 数据集 VpAHPND 侵染后存活时间的

遗传力估计值 (0.79) 最高。

 2.3    基于 55.0 K SNP芯片和较低密度 SNP面

板获得的 EBV(GEBV)预测准确性

 　　基于 55.0 K SNP 芯片获得的 EBV(GEBV)
预测准确性　　利用 GBLUP 和 ssGBLUP 方法，

通过交叉验证获得凡纳滨对虾基因分型个体和表

型测定个体 VpAHPND 侵染后存活时间 GEBV 的预

测准确性 (图 1，图 2)。针对 G242 数据集，利用

BLUP、GBLUP 和 ssGBLUP 方法获得的预测准确

性分别为 0.424、0.450 和 0.452，GBLUP 和 ssGB-
LUP 比 BLUP 提升了 6.13% 和 6.60%。针对 P686
数据集，利用 BLUP 和 ssGBLUP 方法获得的预测

准确性分别为 0.510 和 0.535，后者比前者提升了

4.90%。在 G242 和 P686 数据集中，利用基因组

信息均可进一步提升 EBV(GEBV) 的预测准确性。

与 G242 数据集相比，使用 P686 数据集后，

BLUP 和 ssGBLUP 的 预 测 准 确 性 分 别 提 升 了

20.28% 和 18.36%。这表明，在 242 尾基因分型个

体表型信息基础上加入未分型个体的表型信息，

能够进一步提升预测准确性。

 　　基于较低密度 SNP 面板获得的 EBV (GEBV)
预测准确性　　利用 GBLUP 和 ssGBLUP 方法，

表 1    凡纳滨对虾 VpAHPND 侵染后存活时间的描述性统计参数

Tab. 1    Descriptive statistical parameters of survival time after VpAHPND infection in L. vannamei

数据集
data set

个体/家系
individual/family

数量/尾
no.

存活时间/h
survival time

均值
mean

最小值
min

最大值
max

标准差
standard deviation

变异系数/%
coefficient of variation

表型测定个体
phenotypic individuals

个体
individual

686 456.49 8.00 1 010 344.11 75.38

家系
family

26 470.03 56.73 803.29 197.50 42.02

基因分型个体
genotyped individuals

个体
individual

243 485.55 8.00 1 010 343.42 70.73

家系
family

26 488.16 86.90 909.56 208.40 42.69

表 2    基于不同亲缘关系矩阵的凡纳滨对虾 VpAHPND 侵染后存活时间的方差组分与遗传力

Tab. 2    Variance components and heritability of survival time after VpAHPND infection in
L. vannamei based on different relationship matrices

亲缘关系矩阵
relationship matrix

加性遗传方差
additive genetic variance

残差方差
residual variance

表型方差
phenotypic variance

遗传力
heritability

A 107 192.19 28 021.66 135 213.85 0.79±0.15

G 87 047.53 40 164.72 127 212.25 0.68±0.13

H 98 451.91 32 323.67 130 775.58 0.75±0.11
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通过交叉验证获得在较低 SNP 密度下凡纳滨对虾

G242 数据集 VpAHPND 侵染后存活时间 GEBV 的预

测准确性 (图 1)。无论是随机抽取还是等距抽取方

法，当 SNP 标记密度大于等于 10.0 K 时，预测准

确性变化幅度较小，为 1.1%~1.8%。随着 SNP 标

记密度自 10.0 K 不断减小，预测准确性也开始不

断降低，随机抽取 (等距抽取) 方法的降低幅度分

别为 1.8%~2.6% (1.8%~2.6%)、8.8%~7.4% (9.3%~
11.0%)、14.0%~17.2% (16.4%~17.2%)、40.0%~38.8%
(41.6%~38.5%)。

利用 ssGBLUP 方法，通过交叉验证获得在

较低 SNP 密度下凡纳滨对虾 P686 数据集 VpAHPND

侵染后存活时间 EBV(GEBV) 的预测准确性 (图 2)。
无论是随机抽取还是等距抽取方法，当 SNP 标记

密度大于等于 10.0 K 时，预测准确性变化幅度较

小，为 1.1%~1.8%。随着 SNP 标记密度自 10.0 K
不断减小，预测准确性也开始不断降低，随机抽

取 (等距抽取) 方法的降低幅度分别为 0.6%(1.9%)、
5.8%(6.7%)、12.1%(11.4%)、25.6%(25.0%)。随着

SNP 密度的不断降低，预测准确性的变化趋势同

基因分型个体的变化趋势。此外，由于 ssGBLUP
方法可以利用更多的未分型个体的表型数据，随

着 SNP 密度的不断降低，利用 P686 数据集获得

的 GEBV 预测准确性的降低幅度 (0.2%~28.6%) 要
小于利用 G242 数据集获得的 GEBV 预测准确性

的降低幅度 (0.7%~38.6%)。

 2.4    基于不同密度 SNP面板获得的基因组亲缘

系数和 GEBV的相关性

基因组亲缘系数在 8 个密度 SNP 面板与 55.0 K
SNP 芯片之间的相关系数见表 3。无论是随机抽

取还是等距抽取方法，当 SNP 标记密度大于 10.0
K 时，相关系数变化非常小，降低幅度仅为 0.1%。

随着 SNP 标记密度自 10.0 K 不断降低，相关系数

也开始不断降低，随机抽取 (等距抽取) 方法的降

低幅度分别为 0.4%  (0.3%)、 0.7%  (0.7%)、 3.8%
(3.9%)、7.6% (7.7%)、27% (29%)。

GEBV 在 8 个密度 SNP 面板与 55.0 K SNP 芯

片之间的相关系数见表 4。无论是随机抽取还是

等距抽取方法，当 SNP 标记密度大于 10.0 K 时，

相关系数变化非常小，降低幅度仅为 0.1%。随着

SNP 标记密度自 10.0 K 不断降低，相关系数也开

始不断降低，随机抽取 (等距抽取) 方法的降低幅

度分别为 0.2%(0.2%)、0.4%(0.4%)、3.1%(2.0%)、
4.9%(4.3%)、17.2%(17.9%)。

 3    讨论

 3.1    方差组分与遗传力

在本研究中，基于 H 矩阵获得 P686 数据集
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图 1    基于不同密度 SNP面板获得的凡纳滨对虾 242尾
基因分型个体 VpAHPND 侵染后存活时间 EBV(GEBV)

的预测准确性

E 表示等距抽取法, R 表示随机抽取法,虚线表示 PBLUP 模型的预

测准确性；下同

Fig. 1    Prediction accuracies of EBV (GEBV) of
survival time after VpAHPND infection in 242 genotyped
individuals of L. vannamei using SNP panels with

different densities
E refers to select SNPs at a fixed genome interval, R refers to selecting
SNPs  at  random,  the  dash  line  refers  to  the  prediction  accuracy  of  the
PBLUP model; the same below
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图 2    基于不同密度 SNP面板获得的凡纳滨对虾 686尾
表型测定个体 VpAHPND 侵染后存活时间 EBV(GEBV)的

预测准确性

Fig. 2    Prediction accuracies for EBV (GEBV) for sur-
vival time after VpAHPND infection in 686 individuals of

L. vannamei with phenotypes using SNP
panels with different densities

刘杨，等 水产学报, 2023, 47(1): 019612

中国水产学会主办  sponsored by China Society of Fisheries https://www.china-fishery.cn

5

https://www.china-fishery.cn


VpAHPND 侵染后存活时间的遗传力估计值 (0.75) 相
比 A 矩阵 (0.79) 降低了 5.1%，但预测准确性提升

了 6.6%，表明与 A 矩阵相比，利用包括基因组信

息的 H 矩阵能够精准估计个体间的亲缘关系，考

虑全同胞个体间的孟德尔抽样，从而更准确地估

计遗传力[24]。此外，基于 G 矩阵的遗传力估计值

低于基于 A 和 H 矩阵的遗传力估计值，主要是因

为前者仅针对 232 尾基因型个体，而后者针对

686 尾表型测定个体 (包括了 454 尾未基因分型个

体)，因此其遗传变异更为丰富。本研究获得的

VpAHPND 侵染后存活时间的遗传力估计值 (0.68~
0.79) 明显高于其他已报道的研究结果 (0.24±0.09，

0.26±0.10)[25-27]，具有群体特异性。本研究所评估

的群体是由 AHPND 抗性存在较大差异的 24 个家

系组成，分为高、中、低 3 个抗性组，是根据亲

本的 VpAHPND 侵染后存活时间的预测 GEBV 设计

优化配种方案产生的[28]。因此，本研究获得的高

遗传力估计值，主要是由于家系间 AHPND 抗性

的显著差异导致的。本研究及已有研究报道均表

明，AHPND 抗性具有中高遗传力水平，因此通

过选择育种手段可以有效改良育种群体的抗性[7]。

在对虾其他抗病性状的研究中，Argue 等 [26] 的研

究表明对虾抗 TSV 存活时间性状的遗传力为 0.28±
0.14；孙坤等 [29] 的研究表明对虾抗 WSSV 存活时

间性状的遗传力在 0.10~0.14。综上表明多数对虾

抗病性状均具有较大的遗传改良潜力。

 3.2    不同遗传评估方法的预测准确性

在本研究中，GBLUP 和 ssGBLUP 的预测准

确性比BLUP 分别提升了6.1% 和4.9%~6.6%。Wang
等 [7] 对凡纳滨对虾 AHPND 抗性 (存活状态) 进行

了遗传评估，GBLUP 预测准确性比 BLUP 高 6.3%；

Yoshida 等 [30] 利用 ssGBLUP 和 BLUP 评估了虹鳟

传染性胰脏坏死病毒抗性，前者的预测准确性比

后者提升了 7%，与本研究结果相似。然而，Vallejo
等 [15] 对虹鳟细菌性冷水病的遗传评估研究表明，

ssGBLUP 的 预 测 准 确 性 比 BLUP 高 了 83.3%~
85.3%。斑点叉尾鮰 (Ictalurus punctatus) 和大西洋

鲑等收获体重的基因组选择研究表明，ssGBLUP
的预测准确性比 BLUP 提高 19.00%~42.42%[31-32]。

参考群体大小可能是影响选择准确性增加幅度的

一个主要因素。受限于基因分型成本，在本研究

中使用的参考群体较小，仅为 194 尾；而在虹鳟

细菌性冷水病的遗传评估研究中，构建的参考群

体大小为 1 473 尾，后者是前者的 7.59 倍。当参

考群个体数量降低至大约 500 尾时，预测准确性

降低了 20.90%[15]。

 3.3    不同密度 SNP面板的预测准确性

本研究表明，无论使用随机抽取法还是等距

抽取法，当 SNP 标记密度保持在 10.0 K 及以上时，

GBLUP 及 ssGBLUP 的预测准确性未发生明显变化；

当 SNP 标记密度自 10.0 K 分梯度降低至 0.1 K 时，

逐渐出现较为明显的降幅，最高达到 41.6%。 陈
美佳[16] 针对凡纳滨对虾收获体重的遗传评估研究

表明，仅使用 10.0 K SNP 面板就可以获得与基因

组重测序水平相当的预测准确性，这一结论与本

表 3    不同密度 SNP面板与 55.0 K SNP芯片之间的基因组

亲缘系数的相关系数

Tab. 3    Correlation coefficients of genomic relationship
coefficients between SNP panels with different densities and

the 55.0 K SNP chip

标记密度/K
marker density

SNP抽取方式
method for selecting SNPs

随机抽取
selecting SNPs at random

等距抽取
selecting SNPs at a

fixed genome interval

40.0 0.999±7.858 9×10−6 0.999±6.436 1×10−6

30.0 0.999±1.286 6×10−5 0.999±2.262 3×10−5

20.0 0.999±5.509 3×10−5 0.999±5.257 7×10−5

10.0 0.996±0.000 2 0.997±0.000 1

5.0 0.993±0.000 3 0.993±0.000 3

1.0 0.962±0.001 6 0.961±0.001 3

0.5 0.924±0.004 0 0.923±0.003 3

0.1 0.730±0.018 0 0.710±0.016 9

表 4    不同密度 SNP面板与 55.0 K SNP芯片之间的

GEBV相关系数

Tab. 4    Correlation coefficients of GEBV between SNP
panels with different densities and the 55.0 K SNP chip

标记密度/K
marker
density

SNP抽取方式
method for selecting SNPs

随机抽取
selecting SNPs at

random

等距抽取
selecting SNPs at a fixed genome

interval

40.0 0.999±7.441 0×10−6 0.999±1.490 2−5

30.0 0.999±4.603 8×10−5 0.999±0.000 1

20.0 0.999±0.000 2 0.999±0.000 3

10.0 0.998±0.001 1 0.998±0.002 8

5.0 0.996±0.001 1 0.996±0.003 4

1.0 0.979±0.006 5 0.980±0.016 0

0.5 0.961±0.014 6 0.957±0.017 0

0.1 0.828±0.030 2 0.821±0.038 8
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研究结果相同。在大西洋鲑海虱抗性的基因组选

择研究中，当标记密度从 33.0 K 降低至 5.0  K
时，GBLUP 方法的预测准确性几乎没有变化 [19]。

在虹鳟细菌冷水病抗性的基因组遗传评估研究中，

当标记密度由 35.0 K 降低至 3.0 K 时， BayesB 方

法的预测准确性仅降低了 7%[20]。在奶牛的基因组

遗传评估研究中，研究学者发现当 SNP 标记密度

达到一定程度后，增加更多的标记并不能取得更

大的遗传进展 [33-35]。分析其原因，推测主要有以

下两点：第一，利用当前标记密度已经可以准确

地区分同胞个体间的亲缘关系，如在本实验中，

基于 10.0 K 与 55.0 K SNP 芯片获得的 2 组基因组

亲缘系数间的相关系数高达 0.996 0±0.000 2；第

二，利用当前标记密度已经可以准确地预测同胞

个体的 GEBV，如在实验中，基于 10.0 K 与 55.0 K
SNP 芯片获得的 2 组 GEBV 间的相关系数高达

0.998 0±0.001 1。此外，为了进一步降低成本，可

以将 SNP 密度降低至 5.0 K，此时 GBLUP 的预测

准确性仍然高于 BLUP 方法。

 4    结论

在凡纳滨对虾 AHPND 抗性的遗传评估中加

入覆盖基因组的液相芯片“黄海芯 1 号”55.0  K
SNP 标记信息，可以进一步增加选择的准确性。

当 SNP 标记密度保持在 10.0 K 及以上时，基因组

预测的准确性未发生明显变化；当 SNP 标记密度

低于 10.0 K 时，基因组预测的准确性随着 SNP 密

度的降低而降低。利用 10.0 K SNP 面板可以较为

准确地预测同胞个体间的亲缘关系及其 GEBV，

因此，利用 10.0 K SNP 面板对 VpAHPND 侵染后存

活时间进行基因组遗传评估，可以得到与 55.0 K
SNP 芯片近似的预测准确性。

（作者声明本文无实际或潜在的利益冲突）
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Genomic prediction accuracy analysis of AHPND resistance genome prediction in
Litopenaeus vannamei using SNP panels with different densities

LIU Yang 1,2,     LUAN Sheng 2,     LIU Mianyu 2,     LI Xupeng 2,     MENG Xianhong 2,     LUO Kun 2,    
SUI Juan 2,     TAN Jian 2,     DAI Ping 2,     CAO Jiawang 2,     CHEN Baolong 2,     KONG Jie 2*

(1. College of Marine Science and Fisheries, Huzhou University, Huzhou　313000, 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)

Abstract: To evaluate the influence of SNP panels with different densities on the accuracy of genomic prediction
of AHPND resistance of Litopenaeus vannamei, 26 full-sib families were infected with VpAHPND, and survival time
of 686 individuals were recorded. A total of 242 individuals were genotyped by the liquid chip "Yellow Sea Chip
No.1" (55.0 K SNP), and the genetic parameters of survival time after VpAHPND infection were estimated using the
A, G and H relationship matrices. Eight low-density SNP panels (40.0 K, 30.0 K, 20.0 K, 10.0 K, 5.0 K, 1.0 K, 0.5
K, 0.1 K) were generated based on the 55.0 K SNP panel. GBLUP and ssGBLUP methods were used to predict the
GEBV of  survival  time,  and  prediction  accuracy  was  calculated  by  cross-validation  method  and  compared  with
BLUP method. The estimated heritabilities of survival time after VpAHPND infection were high (0.68-0.79). At 55.0
K SNP density, the prediction accuracies obtained by BLUP, GBLUP and ssGBLUP were 0.424, 0.450 and 0.452,
respectively, in the data set with 242 genotyped individuals (G242). The accuracy of GBLUP and ssGBLUP was
6.13% and 6.60% higher than BLUP, respectively.  For the data set  with 686 phenotyped individuals (P686),  the
prediction  accuracies  obtained  by  BLUP and  ssGBLUP methods  were  0.510  and  0.535,  respectively.  ssGBLUP
showed 4.90% greater accuracy than BLUP. For 8 low-density SNP panels, genomic prediction accuracies were all
low (1.1%-1.8%) in G242 and P686 data sets when the SNP density was greater than or equal to 10.0 K. With the
decrease of SNP density since 10.0 K, the accuracy of genomic prediction also decreased in the two data sets, The
density of 5.0 K decreased by 0.6%-2.6%, 1.0 K decreased by 5.8% -11.0%, 0.5 K decreased by 11.4%-17.2%, and
0.1  K  decreased  by  38.8%-41.6%.  The  correlation  coefficients  of  genomic  relationship  coefficient  and  GEBV
obtained  using  10.0  K  and  55.0  K  SNP  panels  were  all  higher  than  0.99,  which  indicates  that  the  relationship
between sibling individuals and their GEBVs can be accurately predicted by using the 10.0 K SNP panel. The res-
ults showed that the 10.0 K SNP panel could replace 55.0 K SNP panel to perform genetic evaluation for survival
time after VpAHPND infection,which provided a reference for the design of low density SNP chips.

Key words: Litopenaeus vannamei; AHPND; low-density SNP panel; accuracy of genomic prediction
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