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摘要：为进一步补充凡纳滨对虾核心育种群收获体质量的遗传进展工作，设计了包括
10个家系数量梯度(100~1 000)和11个家系内测试个体数梯度(100~5 000)的育种方案，利
用计算机模拟技术，执行家系间(留种50%家系)和家系内选择(留种1雄、2雌)，连续选择
19次，比较核心育种群与扩繁群收获体质量育种值和群体近交系数的变化，为进一步优
化大规模家系选育提供基础参数。结果显示，与对照方案(家系数量100个、家系内测试
个体数100个、体质量遗传力0.35)相比，增加参与测试的家系内个体数，选择强度不断
提高，核心育种群收获体质量育种值均值增加了48%(62.75~92.87 g)，但增加幅度在不断
降低(100~2 500：40.60%；2 500~5 000：7.40%)；核心育种群收获体质量育种值标准差降
低了2.90%(1.38~1.34 g)。受限于选择强度，随着家系数量的扩大，核心育种群收获体质
量育种值仅增加了1.88%(62.75~63.93 g)，育种值标准差增加了4.35%。扩繁群收获
体质量育种值随家系规模变化的趋势同核心育种群，但在家系水平上的提高幅度更大
(63.63~65.48 g，2.91%)。随着家系数量的增加，核心育种群的近交系数降低了90.32%
(0.093~0.009)，下降幅度不断减少(100~500：79.57%；500~1 000：10.75%)；家系数量为
200个的育种群体，连续选择19次后，每代平均近交率为0.25%。增加参与测试的家系内
个体数，不影响核心育种群的近交水平。研究表明，扩大家系内测试个体数，可以进一
步提高核心育种群与扩繁群收获体质量的遗传进展。
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凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei)是世界上

养殖产量最高的对虾种类 [1]。根据2017年农业部

渔业局统计数据显示，2016年养殖产量达160多

万t，占全国对虾养殖总产量的80%以上(农业部

渔业局，2017)，占全球养殖产量的40%左右。经

过多年选择育种，凡纳滨对虾的生长、抗逆等

性状获得了显著提升，具有适合高低盐度及高

低密度养殖、生长速率快、抗病力强等特点 [2-3]。

以家系为基础的选择育种技术体系已成为改良

凡纳滨对虾经济性状的主要手段 [4-6]。该技术体

系的主要特点：每个世代建立一定规模的家系，

每个家系选择一定数量的个体，物理标记后，

第42 卷 第 10 期 水    产    学    报 Vol. 42, No. 10

2018  年 10  月 JOURNAL OF FISHERIES OF CHINA Oct.,   2018

 
 

收稿日期：2017-11-20        修回日期：2018-01-31

资助项目：“一带一路”沿线热带国家水产养殖科技创新合作项目；农业部“九四八”滚动项目(2016-X39)；中国水产科学研究

院基本业务费重点项目(2016HY-ZD04)；国家自然科学基金(31572616)；泰山学者种业人才团队项目

通信作者：孔杰，E-mail：kongjie@ysfri.ac.cn

http://www.scxuebao.cn

http://dx.doi.org/10.11964/jfc.20171111060
http://www.scxuebao.cn


混合养殖进行性状测试。复合系谱和性状测试

数据，利用BLUP或ssGBLUP等方法评估和筛选

优秀的家系和个体，然后进行优化配种，生产

下一世代家系。国内基于该技术体系，结合杂交和

分子辅助选育等方法，已培育出9个新品种。

在家系选择育种体系中，遗传进展主要取

决于目标性状的遗传力和选择强度。在已完成

基础群体构建，遗传力等参数已固定的情况

下，扩大选育群体的规模，提高选择强度，是

进一步提高遗传进展的主要途径之一。凡纳滨

对虾繁殖力高，每尾雌虾平均产卵量高达30~
50万粒，适合开展大规模家系选育。当前已报道

的大部分凡纳滨对虾家系育种计划，家系数量

和家系内测试个体数量大多在百级水平，存在

进一步突破的空间。凡纳滨对虾选择育种工作

需要非常大的资金投入，涉及人员、技术、场

地、设施、设备和管理等多个因素，通过设计

不同实验方案来比较不同家系数量和家系内测

试个体数对于核心育种群遗传进展和近交水平

的影响，时间成本和资金压力均非常大。因

此，设计包括多个家系数量梯度和多个家系内

测试个体数梯度的育种方案，利用计算机模拟

技术比较不同方案遗传进展和近交系数的变

化，对于凡纳滨对虾选择育种具有非常重要的

现实意义。研究基于课题组已建立的凡纳滨对

虾育种基础群体表型和遗传参数，设置10个家系

数量梯度和11个家系内测试个体数梯度，执行家

系间和家系内选择，利用统计编程语言R和遗传

参数估计包ASReml-R模拟选择20个世代，分析

比较不同育种方案获得的遗传进展以及累积的

近交系数，为进一步优化凡纳滨对虾大规模家

系选育提供基础参数。

1    材料与方法

1.1    育种方案模拟参数

参考项目组已建立的凡纳滨对虾育种基础

群体2011G0代数据 [7]，设定基础群体收获质量的

均值为18.41 g，标准差为3.24 g (变异系数为

17.86%)。每代家系数量设置10个梯度，范围

100~1 000，每两个梯度间隔100。家系内测试个

体数设置11个梯度，范围100~5 000，其中100为
对照，从500开始每两个梯度间隔500。家系内个

体性别比例设置为1∶1。遗传力设定为0.1、0.35、
0.6三个梯度。

1.2    选择与配种模拟过程

每个世代，采用家系间选择与家系内选择

结合的方式，选留优秀家系和个体。首先计算

每个世代全同胞家系的平均育种值，从高到低

选留前50%家系。留种家系内部，选择育种值排

名最高的1尾雄虾，2尾雌虾，作为留种个体。留

种家系及个体间随机交配产生下一世代全(半)同
胞家系个体，配对时避免全同胞和半同胞个体

间互相交配。从每个世代核心育种群家系中选

择10个育种值排名最高的家系，配对生产种虾的

扩繁群体。

1.3    家系和个体育种值的生成模型

个体育种值(模型1):
ai = 0:5gs+ 0:5gd + vi¾a0 [0:5¡ 0:25 (Fs+ Fd)]

0:5

式中，ai为第i尾个体的育种值，gs和gd分别表示

父本和母本的育种值，vi是符合N (0,1)的随机正

态离差，σa0为基础群体加性遗传效应标准差，

Fs和Fd分别代表父本和母本的近交系数。

个体表型值(模型2)：
pi = u + ai + ¸i¾e

式中，pi为第 i尾个体的表型值，u为群体均值，

λi是符合N (0，1)分布的随机正态离差，σe为基础

群体的环境效应标准差。程序模拟中没有考虑

由于近交水平的提高而引起的性状近交衰退现象。

利用统计编程语言R和遗传参数估计包AS-
Reml-R，编写程序代码完成模拟分析。使用R语

言，基于育种方案的模拟参数和模型1、2，生成

家系个体的育种值、环境效应值和表型值等数

据，根据“选择与配种模拟过程”中的选择与配种

策略，选择亲本并产生下一代个体。利用ASRe-
ml-R包计算个体的近交系数。每次模拟程序执

行19次选择，生成20代数据，重复30次取平均值。

2    结果

2.1    扩大家系规模对核心育种群和扩繁群收

获体质量遗传进展的影响

不同育种方案模拟选择19次后，核心群收

获体质量育种值均值结果显示，参与测试的家

系内个体数越多，选择强度越大，育种值均值

越高，但提高的幅度在不断降低；受限于选择
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强度，增加家系数量，体质量育种值的提高幅

度较低(图1)。

设置对照育种方案的主要参数：家系数量

100个、家系内测试个体数100尾、体质量遗传力

0.35(表1)，参与测试的家系内个体数从100尾增

加到5 000尾，育种值提高了48%(92.87 g)。其

中，参与测试的家系内个体数从100尾增加到

2 500尾(家系数量100个)，育种值提高了40.6%；

从2 500尾增加到5 000尾，育种值仅提高了7.40%。

家系内测试个体数量从100尾增加到5 000尾，体

质量育种值的标准差从1.38 g下降至1.34 g，减少

了2.90%。上述结果显示，增加参与测试的家系

内个体数，尽管育种值标准差略有降低，但是

可以显著地提高目标性状的遗传进展。

受限于选择强度 (家系留种率均为 50%)，
增加家系数量，其体质量育种值提高幅度较低。

设置对照育种方案的主要参数：家系数量100
个、家系内测试个体数100尾、体质量遗传力

0.35(表2)，家系数量从100个增加到1 000个，体

质量育种值仅提高了1.88%(1.18 g)。其中，家系

数量从 1 0 0个增加到 5 0 0个，育种值提高了

1.82%；从500个增加到900个，育种值仅提高了

0.06%。随着家系数量的增加，育种值的标准差

略有增加(4.35%)。上述结果显示，扩大家系数

量能够增加核心育种群体质量的标准差，但是

对目标性状的遗传进展提升幅度小。

不同育种方案模拟选择19次后，扩繁群体

质量育种值均值随家系内测试个体数和家系数

量的变化趋势同核心育种群(表1，表2)。由于扩

繁群体的选择标准固定为育种值排名最高的10个

表 1    不同家系内测试个体数梯度下核心育种群与扩繁群第20代收获体质量育种值均值

Tab. 1    Average breeding values of harvest body weight of the nucleus breeding and multiplication populations for
different levels of family size in the twentieth generation

家系内个体数/尾
family size

核心育种群

nucleus breeding population
扩繁群体

multiplication population
均值/g
mean

提高比例/%
percentage increased

标准差/g
standard deviation

均值/g
mean

提高比例/%
percentage increased

100  62.75 1.38 63.63

500  76.44 21.81 1.36 77.21 21.34

1 000 81.83 30.40 1.35 82.54 29.72

1 500 84.76 35.07 1.35 85.47 34.32

2 000 86.69 38.16 1.34 87.37 37.31

2 500 88.23 40.60 1.35 88.93 39.76

3 000 89.56 42.72 1.34 90.21 41.77

3 500 90.62 44.41 1.34 91.26 43.42

4 000 91.48 45.78 1.35 92.12 44.77

4 500 92.29 47.07 1.34 92.91 46.02

5 000 92.87 48.00 1.34 93.53 46.99

注：家系数量为100个；遗传力为0.35
Notes: family number is 100; heritability is 0.35
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图 1    不同规模核心育种群第20个世代收获体质量

育种值均值

Fig. 1    Average breeding values of harvest body weight
of nucleus breeding populations for different levels of

family size and family number in
the twentieth generation
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家系，因此随着家系数量的增加，扩繁群体的

选择强度实际上也在不断提高，因此与核心育

种群相比，提高幅度更大。

2.2    不同遗传力水平对核心育种群遗传进展

的影响

设置育种方案参数：家系数量100，家系内

测试个体数100~5 000尾，在0.1、0.35、0.6三种

遗传力水平下模拟分析了选择20个世代后的选择

反应。结果显示，遗传力越高，核心育种群体

质量育种值均值越大。在家系内测试个体数

100水平上，与遗传力梯度为0.1的育种方案相

比，遗传力梯度为0.35和0.6的两种育种方案体

质量育种值均值分别提高了86.92%和145.13%。

在三种遗传力梯度下，将家系内个体数量从

100尾增加到5 000尾，体质量育种值均值分别增

加了47.983%(16.11 g)、48.000%(30.12 g)、47.998%
(39.50 g)，相对的增加幅度无明显变化(图2)。

2.3    扩大家系规模对核心育种群近交系数的

影响

不同育种方案模拟选择20个世代后，核心

育种群近交系数发生不同改变，增加家系数

量，可显著降低核心育种群的近交系数 (图3)。

随着家系数量的增加，核心育种群的近交系数

不断降低，下降幅度不断减小。以家系内个体

数100、遗传力0.35为例，家系数量从100增加到

1 000，近交系数从0.093降低到0.009，下降了

90.32%。其中，家系数量从100增加到500，近交

系数下降了0.074，降低了79.57%；家系数量从

500增加到1 000，近交系数又下降了0.01，降低

了10.75%。增加家系内个体数，并不会影响核心

育种群的近交水平。

表 2    不同家系数量梯度下核心育种群第20代收获体质量育种值均值

Tab. 2    Average breeding value of harvest body weight of the nucleus breeding population for different levels of
family number in the twentieth generation

家系数量/个
family number

核心育种群

nucleus breeding population
扩繁群体

multiplication population
均值/g
mean

提高比例/%
percentage increased

标准差/g
standard deviation

均值/g
mean

提高比例/%
percentage increased

100 62.75 1.38 63.63

200 63.38 1.01 1.41 64.51 1.38

300 63.71 1.53 1.42 64.98 2.12

400 63.80 1.67 1.43 65.11 2.33

500 63.89 1.81 1.43 65.25 2.55

600 63.83 1.72 1.44 65.25 2.54

700 63.89 1.82 1.43 65.32 2.66

800 63.93 1.88 1.44 65.41 2.79

900 63.91 1.85 1.44 65.45 2.87

   1 000 63.93 1.88 1.44 65.48 2.91

注：家系内测试个体数为100尾；遗传力为0.35
Notes: family size is 100; heritability is 0.35
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图 2    三种遗传力水平下不同规模核心育种群第20代

收获体质量育种值均值

Fig. 2    Average breeding values of harvest body weight
of the nucleus breeding population for three levels of

heritability in the twentieth generation
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3    讨论

3.1    扩大育种群体规模对目标性状遗传进展

的影响

本研究表明，扩大家系内测试个体数，可

以进一步提高核心育种群与扩繁群收获体质量

的遗传进展。与扩大家系数量相比，增加家系

内测试个体数会更大幅度地提高选择强度，遗

传进展的提高也更为显著。因此，结合凡纳滨

对虾的高繁殖力特性，开展家系内大规模选择

是一种非常高效的育种方式。具体方式可以分

为3种：①每个全同胞家系均选择同等数量(譬如

5 000尾/全同胞家系)的个体，单独养殖在一个较

大面积的测试池中；养殖至市场规格后，从每

个家系单独养殖个体中，选择生长速率最快的

部分个体留种；留种个体依据系谱亲缘信息和

生长性能，设计配种方案。②每个全同胞家系均

选择同等数量的个体，单独养殖在一个较大面

积的测试池中；同时每个家系取等量个体，混

合后养殖在一个共同环境中；养殖至市场规格

后，根据混养测试结果选择留种家系，从每个

留种家系单独养殖个体中，选择生长速率最快

的部分个体留种；留种个体依据系谱亲缘信息

和生长性能，设计配种方案。③设定每个家系的

测试个体数，所有家系等量混合后，根据数量

养殖在一个或几个大的测试池中；养殖至市场

规格后，根据混养测试结果选择生长速率最快

的部分个体(根据家系数量确定选择个体数，譬

如100个家系，可以选择2 000~3 000尾个体)，利

用SSR、SNP等分子标记，鉴定选择个体的亲缘

关系，构建系谱或亲缘关系矩阵，设计配种方

案。三种方法各有利弊，第一种方法简单易

行，不需要对个体和家系进行标记混养，但是

只能利用一半的加性遗传方差 [8]；第二种方法需

要物理标记家系个体，用于评价家系性能；第

三种方法后期需要更为高效的高通量分子标记

分型技术平台和较高的成本。

扩大家系内测试个体数，多代选择后育种

值的标准差降低，主要是因为在模拟过程中，

基于正态分布生成的个体育种值，随着生成个

体数量的增加，选留个体处于正态分布上的区

间更小，育种值的相近度更高，因此育种值的

标准差降低。此外，在本研究的模拟过程中，随着

世代数的不断提高，加性遗传方差在不断降低。

以家系数量100个、家系内测试个体数100尾、

体质量遗传力0.35的育种方案为例，模拟选择

20个世代后，  育种群体的加性遗传方差 (1.38×
1.38=1.90)比基础群体(3.24×3.24×0.35=3.67)降低

了48.23%。然而，伊利诺斯州玉米仔含油量的遗

传改良实验表明，尽管核心育种群的有效群体

大小低于30，选择100个世代后，含油量仍然在

不断提高 [9]，未出现遗传变异耗尽的现象。其主

要原因是在多代选择过程，新的突变不断产

生、累积从而增加了核心育种群的遗传方差 [10]。

每代通过突变产生的方差，范围为0.23%~1%[11-13]。

大肠杆菌(Escherichia coli)适应性选育系已经繁殖

了50 000个世代，仍然存在选择反应，遗传变异

几乎全部来自突变[14]。

3.2    扩大育种规模对核心群近交水平的影响

近交不仅使猪、牛、羊等哺乳动物的生产

性状产生严重的衰退 [15-17]，也严重影响水产动物

如对虾的生长和存活性能[18]。研究表明，凡纳滨

对虾近交群体的收获体质量和存活率分别比核

心育种群低20.01%和12.74%，系数每增加10%，

性状衰退约–6.60%和–4.30% [19]。因此，为了不

断提高核心育种群的性能，需要严格控制近交水

平 [20-21]。本研究表明，扩大核心育种群家系数

量，可显著降低近交水平。从可持续遗传进展

角度考虑，封闭核心育种群平均每代近交率需

要控制在0.5%以下[22]。模拟分析结果显示，家系

数量分别为100、200个的育种群体，连续选择

19次后，每代平均近交率为0.51%和0.25%。因

此，继续增加家系数量(>200个)，控制育种群体

近交水平的意义并不是特别大。扩大核心育种
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图 3    不同规模核心育种群第20代的近交系数均值

Fig. 3    Average inbreeding coefficients of the nucleus
breeding population for different levels of family size and

family number in the twentieth generation
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群家系规模的主要目的，是储备更多的遗传变

异，分别针对不同的重要生产性状开展专门化

品系选育。
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Effect of large-scale family selection on body weight of Litopenaeus vannamei
by computer simulation
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2. College of Fisheries and Life Science, Shanghai Ocean University, Shanghai    201306, China;
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Qingdao National Laboratory for Marine Science and Technology, Qingdao    266300, China)

Abstract: To test change of genetic gain for body weight, we designed selection schemes which included 10 levels
of family number (100–1 000) and 11 levels of family size (100–5 000). By using computer simulation technology,
breeding values and inbreeding coefficients of the nucleus breeding and multiplication populations from different
simulation schemes were compared after performing between-family (percentage retained: 50%) and within-fam-
ily selections (1 male and 2 females selected per family) of 19 generations. The mean and standard deviation for
body weight were set at 18.41 g and 3.24 g, respectively. Three levels of heritability (0.1, 0.35, 0.6) were included
in the simulation. This study will provide basic parameters to optimize the selective breeding program based on
large-scale families. Compared with the control scheme with parameters including 100 families, 100 individuals
tested per family, and heritability of 0.35, breeding values of body weight for the nucleus population increased by
48% (62.75–92.87 g) with the increase of family size (100 to 5 000) due to higher selection intensity, but increas-
ing extent presented downward trend (100–2 500: 40.60%; 2 500–5 000: 7.40%); standard deviation of breeding
values decreased by 2.90% (1.38–1.34 g) when family size increased. Breeding values of body weight for the nuc-
leus breeding population increased by 1.88% (62.75–63.93 g) and the standard deviation of breeding value in-
creased by 4.35% when increasing family number due to low selection intensity. Breeding values of harvest weight
for the multiplication population had the same increase trend with those of the nucleus population, but increasing
extent was more than that in the nucleus population on family level (63.63–65.48 g, 2.91%). Inbreeding coeffi-
cients of the nucleus breeding population decreased by 90.32% (0.093–0.009) with increase of family number, but
decline rate presented downward trend (100–500: 79.57%; 500–1 000: 10.75%). It did not affect inbreeding level
of the nucleus population when increasing family size. In summary, it will further improve the genetic gain for
body weight of nucleus breeding population and multiplication population if there is increase of family size. The
inbreeding level (inbreeding rate 0.25%) is below the safety threshold (<0.5%) when the breeding population con-
sists of more than 200 families. Therefore, the main purpose of increasing the number of family is to reserve more
genetic variation and establish multiple breeding lines for different traits.

Key words: Litopenaeus vannamei; within-family selection; between-family selection; breeding value; inbreeding
coefficient
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