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摘要: 利用草鱼(Ctenopharyngodon idellus)生长性状选育核心群亲本, 采用人工授精方式构建 21 个全同胞家系, 并

选用动物模型对 16 月龄草鱼生长性状进行遗传参数和育种值估计。结果显示, 草鱼选育种群的生长性状存在丰富

变异。采用约束极大似然法估计方差组分, 发现草鱼体重、体长和体高性状的遗传力分别为 0.39, 0.47, 0.21, 属于

中高遗传力; 肥满度性状遗传力为 0.11, 属于低遗传力; 4 个性状的共同环境效应值相近且较小, 范围为 0.07~0.17。

采用两性状动物模型分析相关性 , 发现体重、体长和体高性状间表型和遗传相关系数均达到高度正相关

(r=0.88~0.97), 而肥满度性状与三者间相关系数接近零, 只与体高性状存在一定遗传正相关(r=0.43)。结合各性状遗

传变异系数和相对遗传进度, 分析表明, 以体重为目标性状可便捷有效地改良草鱼生长性能。采用最佳线性无偏估计法

预测个体育种值, 发现 4 个性状育种值与表型值的相关系数范围为 0.77~0.93。基于单性状育种值和表型值分别进行个

体选择, 按 10%留种率, 各性状选留个体相同率为 68.75%~81.82%, 秩相关系数范围为 0.19~0.81, 两种选择方式显示出

较大差异, 且差异大小与性状遗传力成反比例。本研究为草鱼生长性状选择育种提供了理论依据和技术支撑。 
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草鱼 (Ctenopharyngodon idellus)是中国重要

的大宗淡水经济鱼类, 产量常年稳居养殖鱼类首

位, 2016 年达到 589.88 万 t, 约占中国淡水鱼养殖

总量的 20%[1]。不过至今, 草鱼未有人工选育优

良品种, 依赖良种促进产业增效增收的潜力还远

未发掘。相反, 由于长期缺少定向选育计划, 加之

有些苗种生产单位不注重亲本留种规程, 造成养

殖群体抗逆性差、生长性能下降等种质退化问题

日益突出, 制约着草鱼养殖业健康可持续发展。

因此, 开发高产优质草鱼新品种成为产业发展亟

需解决的重要课题。 

在水产动物育种实践中, 选择育种是遗传改

良最传统且行之有效的重要方法。该方法一般是

在构建的基础选育种群之上, 针对目标性状进行

累代选育[2]。对生长数量性状而言, 性状表型值受

遗传和环境因素共同影响, 而且遗传效应中也只

有加性效应部分(育种值)能够稳定遗传给后代。

因此, 为了提升选择效率和精准度, 个体选留的

评价指标应剔除固定环境效应, 剖离非加性遗传

效应, 并准确估计育种值, 这成为数量性状选择

育种的核心要素。不过, 育种值无法直接观测, 需

要利用个体系谱和表型等信息建立统计分析模型, 

并对混合模型方程组(mixed model equation, MME)

进行求解, 包括对固定效应的估计和对随机遗传

效应的预测[3]。在育种值估计方法中, 最佳线性无

偏预测法(best linear unbiased prediction, BLUP)获

得的个体育种值具有最佳线性无偏性和较高精确

性, 目前应用广泛[4-5]。基于 BLUP 遗传评定为核
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心的育种体系在畜禽和水产动物选育中取得了显

著的遗传进展[2, 6-7]。 

遗传参数估计是育种值估计的前提条件, 也

是了解目标性状遗传机制, 制定和优化选育路线

的重要基础。从统计学上来讲, 遗传参数估计可

归结为方差(协方差)组分的估计。对于常见的非

均衡实验数据来说, 如何准确估计方差组分是育

种学家所要追求的。随着计算机技术和育种理论

的发展, 新的估计方法不断涌现, 其中, 约束极

大似然法(REML)是目前动物育种遗传参数估计

中较为理想的方法[3]。研究表明, 在样本量较大时, 

REML 具有渐进无偏性和样本有效性, 估计遗传

力更接近真值[8]。 

综上所述, 准确估计遗传参数和育种值是实

施选育计划的基础, 并直接影响动物选育目标性

状的遗传进展和选育效果。因此, 本研究从草鱼

生长性状选育核心种群中挑选亲本, 采用人工授

精方式建立家系, 选用动物模型(线性混合模型), 

利用 ASReml 软件中的 REML 和 BLUP 法对草鱼

体重、体长、体高和肥满度性状进行遗传评定, 同

时比较育种值选择和表型值选择差异, 为正在开

展的快长草鱼新品种选育提供依据和技术支持。 

1  材料和方法 

1.1  家系的构建和培育 

本实验是在中国水产科学研究院珠江水产研

究所佛山丹灶基地(佛山市南海百容水产良种有

限公司)开展的。实验群体为草鱼生长性状选育核

心种群, 是源于长江和珠江流域收集的不同地理

群体[9]。每尾亲鱼均注射有 PIT 电子芯片标记, 池

塘混养, 繁殖前强化培育。 

从选育核心种群中随机挑选性腺发育良好 , 

体型健壮的亲鱼, 催产繁殖。采用人工授精方式

成功地建立了 21 个全同胞草鱼家系, 其中包括 4

个母系半同胞家系和 2 个父系半同胞家系, 总计

35 尾亲鱼(16 尾雌鱼, 19 尾雄鱼)参与了家系构建

工作。每个家系取适量受精卵, 放置在独立孵化

桶内流水孵化, 全部家系 1 天内构建完成。 

待仔鱼孵出 3 d 后, 每个家系随机取约 3000

尾水花, 转入室内水泥池精心培育。养至 2~3 cm

时, 每个家系随机取 500 尾转入户外分隔网箱内

继续培育。培育过程中尽量保持各家系饲养密度

和条件一致, 减少环境差异。待家系个体平均体

重达到约 30 g 时, 从每个家系中随机取约 150 尾

个体, 植入 PIT 电子芯片, 腹腔注射, 同时记录个

体的芯片信息、父母本编号、家系编号等。标记

工作 3 d 内完成, 标记后的个体全部放入一口 5

亩(1 亩=666.66 m2)池塘混养。 

1.2  性状测量 

当家系草鱼养至 16 月龄, 平均达到上市规格

时, 测量收获生长性状观测值。为减轻测量操作

对实验鱼的人为伤害, 先采用 MS-222 将捕获草

鱼轻度麻醉, 再扫描鱼体内 PIT 电子芯片信息, 

电子天平称鱼体重(body weight, BW), 同时用数

码相机对目标鱼与标尺一同拍照留样。利用开发

的鱼类外部形态测量软件(登记号: 2013SR144497)

非接触式测量鱼体, 即通过采集图像的像素信息, 

换算得到鱼体体长 (standard length, SL)和体高

(body height, BH)数据。根据获得的鱼体体长和体

重数据, 计算肥满度(Fulton’s condition factor, K), 

计算公式为: 3100 BW / SLK   。 

1.3  数据处理与分析 

建立线性模型, 通过 ASReml-R 软件估计草

鱼各收获生长性状的方差组分; 采用软件中的约

束极大似然法 (REML)和最佳线性无偏预测法

(BLUP)进行遗传参数和育种值估计。 

 ij i j ijY f e       

式中, ijY 为个体各收获生长性状的观测值, μ为总

体均值, i 为第 i 个个体加性遗传效应, 列入随机

效应; jf 为第 j 个全同胞家系效应(共同环境效应), 

列入随机效应; ije 为随机残差效应。 

遗传力计算公式为:  
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α 为加性遗传方差组分 , 2

p 为表型方差

组分。 

通过 ASReml-R 软件运用两性状动物模型估
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式中, t1 和 t2 分别为同一个体的 2 个性状表型值, 

P 和 s 分别为个体性状的表型组分和遗传组分

方差; PCOV 和 sCOV 分别为个体性状间的表型组

分和遗传组分协方差。 

遗传变异系数计算公式为:  

 GCV (%) =  α / x ×100% 

预期遗传进度计算公式为: 

 Δ  G = 2
α· · h   

相对遗传进度计算公式为: 

  Δ %G  =  2
α· · 100% /h x    

式中, α 为加性遗传标准差,  x 为性状平均值, h2

为性状遗传力, θ为大群体选择时某一留种率相应

的选择强度。 

2  结果与分析 

2.1  草鱼生长性状的描述性统计量 

草鱼家系群体 16 月龄生长性状的描述性统

计量见表 1, 各性状观测值经 Kolmogorov-Smirnov

检验均符合正态分布。在 4 个生长性状中, 体重性

状的变异系数最高, 为 27.98%; 肥满度性状最低, 为

7.32%; 体长和体高的变异系数接近, 约为 10%。

其中, 体重最大个体比最小个体高出约 4 倍。 

以箱线图形式给出 21 个草鱼全同胞家系收

获体重(图 1a)、体长(图 1b)、体高(图 1c)和肥满

度(图 1d)的上限阈值、上四分位数、中位数、下

四分位数、下限阈值, 以及部分家系出现的异常

值。图 1 横坐标家系编号是以性状平均值大小进

行排列, 从图中可见家系均值与中位数的排序格

局基本一致。4 个性状的家系均值变化范围为: 

893.65~1749.99 g, 35.89~45.11 cm, 8.39~10.51 cm

和 1.80~2.09 g/cm3, 经一般线性模型分析表明 , 

家系间性状差异极显著(P<0.01)。以体重性状为例, 

排名首位的 F16 号家系平均体重(1749.99 g)比群

体水平(1302.35 g)高出 34.4%, 比最低位 F20 号家

系(893.65 g)高出 95.8%。以上数据表明, 草鱼选

育核心种群的生长性状存在较大遗传变异和改良

空间。 

 
表 1  草鱼 16 月龄生长性状的描述性统计量 

Tab. 1  Descriptive statistics of growth traits of Ctenopharyngodon idella at 16 months age 

性状 trait 样本数 number 平均值 mean 标准差 SD 变异系数/% CV 最小值 min 最大值 max 

体重/g BW 1310 1302.35 364.44 27.98 573.20 2893.80 

体长/cm SL 658 40.44 3.81 9.42 31.07 52.33 

体高/cm BH 658 9.32 0.95 10.19 7.20 13.06 

肥满度/(g/cm3) K 658 1.91 0.14 7.32 1.44 2.41 

 

2.2  遗传参数的估计 

应用单性状动物模型分析表型数据, 获得草

鱼生长性状的方差组分、共同环境系数和遗传力

估计值, 结果见表 2。收获体重、体长和体高性状

的遗传力分别为 0.39、0.47 和 0.21, 属中高遗传

力; 肥满度性状为 0.11, 属低遗传力(h2<0.2, 为

低遗传力; 0.2≤h2≤0.4, 为中等遗传力; h2 >0.4, 

为高遗传力[10])。相较于加性遗传效应, 4 个性状

的共同环境系数范围为 0.07~0.17, 共同环境效应

值相近且影响不大。 

应用两性状动物模型估计性状间的表型相关

和遗传相关系数, 结果见表 3。4 个性状间遗传相

关与表型相关的格局基本一致。其中, 体重与体

长的表型和遗传相关系数均是最高(r=0.95~0.97), 

表现为高度正相关; 体高与体重也具有较高相关

性(r=0.93~0.97), 与体长相关性稍小(r=0.88~0.89)。

结果表明, 对体重、体长或体高进行单性状选育

具有目标一致的特点。肥满度性状与其他 3 个性

状间的相关性接近零(r=–0.15~0.19), 只与体高性

状间有一定遗传正相关 (r=0.43), 说明肥满度性

状遗传上相对独立, 不过如对体高性状进行正向

选择, 需考虑潜在引起鱼体肥满度增大的不利影

响。此外, 综合各性状遗传变异系数和遗传进度

(表 4)可知, 在一定选择强度下(10%留种率), 体

重性状的选育潜力最大, 易于获得较大的遗传进

展和选择效果。 
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图 1  草鱼家系体重(a)、体长(b)、体高(c)和肥满度(d)性状箱线图 

箱线图包含 6 个数据节点, 分别是上限(Q3+1.5 IQR), 上四分位数(Q3), 中位数, 下四分位数(Q1),  

下限(Q1–1.5 IQR)和异常值, 其中异常值用“•”表示. 

Fig. 1  Box plots of body weight (a), standard length (b), body height (c) and condition  
factor (d) for Ctenopharyngodon idellus families 

The box plots consist of upper limit (Q3+1.5 IQR), 75th percentile (Q3), median, 25th percentile (Q1),  
lower limit (Q1–1.5 IQR) and outliers, respectively. The outliers are shown with“•”. 

 

表 2  利用动物模型估计的草鱼生长性状方差组分 
Tab. 2  Variance components estimation of growth traits in Ctenopharyngodon idellus using animal model 

x ±SE  

方差组分 variances component 性状 
trait 2

P  2
α  2

f  2
e  

C2 h2 

体重 BW 136863.35 54676.76 17324.74 64861.85 0.13±0.21 0.39±0.46 

体长 SL 14.82 6.96 1.04 6.82 0.070±0.20 0.47±0.45 

体高 BH 0.93 0.19 0.16 0.58 0.17±0.22 0.21±0.44 

肥满度 K 0.018 0.0020 0.0021 0.014 0.12±0.22 0.11±0.45 

注: 2
P 为表型方差, 2

α 为加性遗传方差, 2
f 为全同胞家系方差, 2

e 为残差, C2 为共同环境系数, h2 为遗传力. 

Note: 2
P -phenotype variance, 2

α -additive genetic variance, 2
f -full-sib variance, 2

e -residual variance, C2-common environment coef-

ficient, h2-heritability. 
 

表 3  草鱼生长性状表型相关(对角线下方) 
和遗传相关(对角线上方) 

Tab. 3  Phenotypic correlation (below diagonal)  
and genetic correlation (above diagonal) for growth 

traits in Ctenopharyngodon idella 
n=658; x ±SE  

性状 trait 体重 BW 体长 SL 体高 BH 肥满度 K

体重 BW  0.97±0.01 0.97±0.02 0.19±0.25

体长 SL 0.95±0.01*  0.89±0.05 –0.03±0.26

体高 BH 0.93±0.01* 0.88±0.02*  0.43±0.22

肥满度 K 0.13±0.07* –0.15±0.07* 0.19±0.07*  

注: * 表示相关性达到显著水平(P<0.05). 
Note: * means significant correlation (P<0.05). 

2.3  基于表型值和育种值的个体选择比较 

通过 ASReml-R 软件提取个体育种值, 将个

体各性状表型值和育种值进行 Pearson 相关性分

析(表 5)。结果显示, 4 个性状各自表型值与育种

值之间相关系数范围为 0.77~0.93, 统计检验均达

到极显著水平(P<0.01)。另外, 两性状育种值相关

关系与前述遗传相关格局大体一致, 数值间的细

微变化源于 2 种遗传算法的不同。 

基于单性状表型值和育种值分别进行个体选

择, 按 10%留种率, 2 种方法选择结果见表 6, 4 个 
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表 4  草鱼生长性状的遗传变异系数与遗传进度 
Tab. 4  Genetic variation coefficients and genetic advances 

of growth traits in Ctenopharyngodon idellus 

θ=1.755[11] 
性状 trait 2h  α  GCV/% 

ΔG  ΔG /%

体重 BW 0.62 233.83 17.95 256.28 19.68 

体长 SL 0.69 2.64 6.52 3.17 7.85 

体高 BH 0.46 0.44 4.68 0.35 3.76 

肥满度 K 0.33 0.045 2.34 0.026 1.36 

注: h2 为遗传力, α 为加性遗传标准差, GCV 为遗传变异系数, 

θ=1.755 为 10%留种率对应的选择强度[11], ΔG 为预期遗传进度, 

ΔG 为相对遗传进度. 

Note: h2 represents heritability, 2
α represents additive genetic 

variance, GCV represents genetic variation coefficient, θ=1.755 
represents selection pressure of 10%[11], ΔG  represents expected 

genetic advance, ΔG represents relative genetic advance. 

 
表 5  草鱼生长性状育种值与表型值的相关性分析 

Tab. 5  Correlation between breeding and phenotypic val-
ues of growth traits in Ctenopharyngodon idellus 

性状 trait 体重 BW 体长 SL 体高 BH 肥满度 K

体重 BW 0.93** 0.95** 0.95** 0.06 

体长 SL  0.92** 0.88 –0.19** 

体高 BH   0.88** 0.21** 

肥满度 K    0.77** 

注: 对角线为性状育种值与表型值相关; 对角线以上为两性状

间育种值相关, **表示相关性达到极显著水平(P<0.01). 

Note: Correlation between breeding and phenotypic values of traits 
is shown on the diagonal. Correlation between breeding values of 
two growth traits is shown above the diagonal. ** means significant 
correlation (P<0.01). 

 
表 6  基于表型值和育种值的个体 

选择比较(按 10%留种率) 
Tab. 6  Comparison of individual selection on phenotypic 

and breeding values under 10% selective pressure 

留种家系数量 
number of  

selective families 

平均育种值
average 

breeding value
性状 
trait 

个体相同 

率/%  
concor-

dance rate 

秩相关系数 
rank corre-
lation coef-

ficient A B A B 

体重 BW 79.39 0.69** 12 16 280.64 269.08

体长 SL 81.82 0.81** 9 12 3.26 3.12

体高 BH 72.73 0.51** 10 15 0.40 0.37

肥满度 K 68.75 0.19 8 13 –0.028 –0.022

注: A 代表基于育种值选择; B 代表基于表型值选择; **表示达到

极显著水平(P<0.01). 

Note: A represents selection based on breeding values, while B 
represents selection based on individual phenotype. ** means sig-
nificant correlation (P<0.01). 

 

性状选留种用个体相同率分别为 79.39%、81.82%、

72.73%和 68.75%; 进一步比对发现, 基于单性状

育种值选留个体的育种值秩次, 与其所对应的表

型值秩次有较大差别, 秩相关系数分别为 0.69、

0.81、0.51 和 0.19。数据分析表明, 基于个体性状

表型值或育种值进行选择, 2 种选择结果存在差

异, 而且当目标性状遗传力越低, 选择差异程度

越大, 呈反比例关系。研究还发现, 基于育种值留

种个体所涉及的家系数量均少于表型值选择。 

3  讨论 

3.1  草鱼生长性状的遗传参数评估 

遗传变异是选择育种的基础。根据本研究草

鱼生长数据的标准差、全距(极差)和箱形图来看, 

4 个性状的变异范围均较大, 而且同塘养殖环境

下, 家系间表现出极显著差异, 说明选育核心种

群具备较好的选择空间。其中, 体重性状的变异

系数最高, 体长、体高性状次之, 肥满度性状较低, 

这与虹鳟 (Oncorhynchus mykiss)、尖吻鲈 (Lates 
calcarifer)、欧洲鳎(Solea solea)等鱼类情况基本一

致[12-14]。 

遗传力是选择改良性状时的重要遗传参数 , 

是育种目标性状取舍、个体遗传评定的重要依据。

Gjedrem 等[15]汇总水产动物经济性状的遗传参数

特征, 显示鱼类生长性状的遗传力总体处于中高

等水平, 其中收获体重性状(11 份遗传力数据)的

均值为 0.37。本研究获得的草鱼生长性状的遗传

力(不含肥满度性状)为 0.21~0.47, 与其他物种参

数估计范围大体一致。同样, Fu 等[16-17]对 40 日龄、

10 月龄和 18 月龄(均重 846.6 g)的草鱼进行遗传

参数评估, 也得出相似结果, 范围为 0.24~0.38。

在遗传参数评估中, 考虑到非加性遗传效应可能

的影响, 本研究将全同胞家系效应(共同环境效应)

加入到分析模型中, 发现共同环境效应值范围为

0.07~0.17, 有别于 Fu 等[16]在草鱼研究中近乎为

零的估计范围(0.00~0.06), 这很可能是源于本实

验草鱼家系在同塘养殖前有较长时间的分池单养

经历。不过综合来看, 共同环境效应, 包括母体效

应, 对草鱼生长差异影响较小。另外, 本研究估计

的性状遗传力标准误较大, 虽然尝试了其他几种

统计模型, 但拟合效果并不理想, 这可能与数据

结构、交配策略等因素有关[18-19]。例如, 实验所



第 1 期 姜鹏等: 草鱼生长性状的遗传参数和育种值估计 23 

 

用 F1 家系亲本为随机挑选配对, 系谱矩阵是在假

设亲本间无亲缘关系的基础上生成的, 实际情况

或许存在偏差。其次, 构建的系谱结构较简单, 家

系数量不多, 也会引起标准误增加[20]。 

在鱼类形态学选育指标中, 肥满度性状常被

用于反映鱼体的肥度、体型状况, 其中 Fulton’s K
肥满度, 即 K=(体重/体长 3)使用最为广泛。本研

究估计的草鱼肥满度性状遗传力较低 (h2=0.11), 

Fu 等[17]观测草鱼幼鱼阶段的肥满度性状也有类

似结果(h2=0.15)。不同于体重、体长等直接度量

性状 , 肥满度性状是通过经验公式换算得来。

Fulton’s K 是假定动物期望体重随着体长增长均

匀增加[21], 而实际草鱼家系间和家系内个体生长

速度各异, 推测一定程度上影响了评价指标的准

确性[22]。此外, 鱼类肥满度性状的遗传力大小也

显示出种属差异。例如, 鲤(Cyprinus carpio)和多

种鲑科鱼类评估普遍较高[23-24], 罗非鱼(Oreochromis 
niloticus)、金头鲷(Sparus auratus)、尖吻鲈等则较

低[25-27]。 

3.2  目标性状的选择 

生物作为一个有机整体, 由于基因的一因多

效和基因间连锁不平衡, 使得各性状之间存在内

在关联[11]。在数量遗传学上, 通常采用遗传相关

系数来描述不同性状间由遗传原因造成的相关程

度大小, 这也成为间接选择、早期选种等育种策

略制定的重要依据[28]。本研究中, 体重、体长和

体高性状之间的表型和遗传相关均为高度正相关

(r=0.88~0.97), 表明对其中某一性状进行选择 , 

其他 2 个性状也能相应得到改良, 这将简化选育

过程中筛选操作的工作量。不过对体高性状而言, 

考虑到肥满度性状与其存在遗传正相关(r=0.43), 

以及草鱼修长的体型更符合大众消费者喜好, 所

以应谨慎将其作为目标性状。除此之外, 结合对

遗传变异系数和遗传进度数据的进一步分析, 体

长性状的遗传力虽然高于体重性状, 但其变异幅

度和相对遗传进度均较小, 加之育种实践中体重

相比体长测量的便捷性, 因此以体重为目标的单

性状选择可以更加有效地改良草鱼的生长性能。

当然, 以上结论是在暂不考虑草鱼其他重要经济

性状且未知遗传相关情况下得出的。 

3.3  选择方法的比较 

相较于传统的表型选择, 动物模型 BLUP 法

充分利用亲属信息, 理论上对个体育种值有着更

为准确的估计, 从而提高遗传进展。本研究采用

BLUP 法估计个体育种值, 比较了育种值选择与

表型值选择的差异。在本实例中, 从估算的性状

育种值与表型值相关性分析来看, 二者整体差异

并不明显。当按照 10%留种率, 基于个体性状育

种值和表型值分别进行择优筛选, 2 种方法所选

择个体的相同率出现偏差, 尤其选中个体的秩次

排序有较大波动, 同时表现出目标性状遗传力越

小, 选择差异越大的反比例关系。这说明, 对于低

遗传力性状, 由于表型值受外界环境因素的影响

大, 必然引起个体表型值与育种值间出现较大偏

差, 间接支持了动物模型 BULP 法对低遗传力性

状选育更有效的观点[29-30]。例如, Belonsky 等[31]

通过模拟猪闭锁核心群进行单性状选择发现 , 

BULP 法要好于简单的表型选择效果, 但如果随

着目标选育性状遗传力从 0.1 增至 0.6, 相对选择

优势则从 55%下降至 10%。 

统计 2 种选择方法保留家系的情况发现, 基

于育种值留种个体, 所涉及保留的家系数量要少

于表型值选择, 不过这些家系均包含在基于表型

值保留家系的范围内。换言之, 个体所在家系的

表现显著影响个体本身种用价值的估计 , 使得

BLUP 法选取的个体往往聚焦在少数优良家系 , 

以达到选择进展的最大化, 由此也可能引起选育

群体近交水平增速过快的不利影响 [32-33]。例如 , 

Gallardo 等[34]通过 BLUP 法改良银大麻哈鱼收获

体重性状 , 当选育至 F4 代时 , 选育基础种群中

56%~76%的亲本没有贡献后代, 近交水平也显著

增加。因此, 采用 BLUP 评价选育体系时, 需要制

订更为合理的交配方案, 以控制近交系数的大幅

攀升[35]。 

综上所述, 本研究采用人工授精方式构建 21

个草鱼全同胞家系, 并选用动物模型对 16 月龄草

鱼生长性状进行遗传参数和育种值估计。研究表

明, 草鱼选育种群生长性状存在丰富变异, 而且

以体重为目标性状可便捷、有效的改良草鱼生长

性能。在选留种用个体时, 以 BLUP 遗传评定为
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基础的方法, 可显著增加预期遗传进展, 但也带

来近交水平提升较快的风险。本研究可为草鱼生

长性状选择育种提供理论依据和技术支撑。 
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Estimation of genetic parameters and breeding values for growth 
traits in grass carp (Ctenopharyngodon idellus) 

JIANG Peng1, HAN Linqiang2, BAI Junjie1, FAN Jiajia1, CHEN Baixiang2, HU Chongjiang2, ZHOU Chunlong1, 
LI Shengjie1 
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Abstract: The objective of this study was to estimate genetic parameters and breeding values for growth traits in 
grass carp Ctenopharyngodon idellus, an important economic freshwater fish in China. A factorial mating design 
was carried out to construct 21 full-sib families by artificial fertilization, and their parents were from a nucleus 
breeding population. Animal models and REML procedures were used to estimate genetic, phenotypic, and envi-
ronmental parameters for body weight (BW), standard length (SL), body height (BH), and condition factor (K) for 
16-month-old C. idellus. The results showed large variations for growth traits in the breeding population. More-
over, BW, SL, and BH traits displayed moderate to high levels of genetic variation (0.21 to 0.47) and relatively 
low heritability for condition factor (0.11). In addition, common environmental effects were relatively low for the 
four growth traits (0.07–0.17). Genetic and phenotypic correlations among BW, SL, and BH traits were all positive 
and ranged from 0.88 to 0.97. In contrast, the genetic correlations between K and BW or SL were close to zero, but 
not between K and BH (r=0.43). Overall, the results suggested that BW could be a single target trait for the ge-
netic improvement of growth performance in grass carp. The individual breeding values were predicted using the 
best linear unbiased prediction (BLUP) method with the software ASREML. Selection was practiced on individual 
phenotype or breeding values for each trait. The results showed that, although Pearson’s correlations between 
breeding values and phenotypic values for each trait were 0.77–0.93, the same selected individual rates for each 
trait ranged from 68.75% to 81.82%, and Spearman’s correlation coefficients ranged from 0.19 to 0.81 at a 10% 
selection intensity. Both methods of selection presented significant differences, particularly for the trait with low herita-
bility. This study provides a theoretical basis and technical support for selective breeding of growth traits in grass carp. 
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