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长牡蛎‘海大 1 号’生长性状的遗传参数评估 
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中国海洋大学 海水养殖教育部重点实验室, 山东 青岛 266003 

摘要: 分别以长牡蛎(Crassostrea gigas)‘海大 1 号’第 8 代和第 9 代选育群体中的个体为亲本, 采用巢式设计的交配

方法, 于 2016 年和 2017 年分别获得 41 个和 38 个全同胞家系。根据各家系长牡蛎 330 日龄的壳高、壳长、壳宽

和体重等表型参数, 通过建立多性状动物模型, 利用 ASReml 软件中的限制性极大似然法估算各表型变量的方差

组分, 对‘海大 1 号’连续两代选育群体生长性状的遗传参数进行评估。结果表明, 两个选育世代的‘海大 1 号’生长

性状均具有较高的变异水平, 变异系数为 20.74%~55.14%, 各生长性状仍具有遗传改良潜力。‘海大 1 号’各生长性

状间的表型相关均为正相关, 相关系数大小存在差异。3 个壳型性状与体重的遗传相关均为正相关, 且处于较高水

平(0.40~0.66)。除壳宽性状的遗传力较低外, 壳高、壳长与体重的遗传力在 0.16~0.37, 均属中高等遗传力水平, 表

明‘海大 1 号’经过多代选育后, 生长性状仍具有较大的加性遗传效应, 可根据个体表型值大小, 继续通过群体选育

获得遗传进展。研究结果为长牡蛎‘海大 1 号’制种方案的制订和保种工作提供了参考依据。 
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长牡蛎 (Crassostrea gigas)又称太平洋牡蛎 , 

其适应能力强, 繁殖力高, 生长速度快, 营养丰

富, 是我国北方主要的牡蛎养殖品种, 同时也是

世界上产量最高的经济贝类。2016 年, 中国的牡

蛎产量达到 483.5 万 t, 居世界首位[1-2]。 

中国从 20 世纪 80 年代开始进行长牡蛎苗种

的人工繁育, 充分保障了牡蛎养殖的苗种供应[3]。

但由于养殖群体的亲贝来源相对单一且未经过遗

传改良, 加之累代养殖和近亲繁育, 导致长牡蛎

品质逐渐下降。近年来, 在长牡蛎养殖过程中出

现了育苗成功率低, 壳型不规则, 个体偏小, 生

长能力下降等现象, 给牡蛎养殖业造成了巨大的

经济损失[4]。通过选择育种对长牡蛎进行遗传改

良, 培育出高产、优质、性状遗传稳定的新品种, 

是解决当前问题的有效途径。自 20 世纪 90 年代

以来, 美国、法国和澳大利相继开展了长牡蛎的

遗传改良计划[5-8]。在国内, Li 等[9]采用群体选育

的方法, 以生长速度和壳型作为选育指标, 经过

连续 8 年选育, 成功培育出长牡蛎新品种‘海大 1

号’, 填补了我国牡蛎良种培育的空白。长牡蛎‘海

大 1 号’具有生长速度快、壳型规则等特点, 目前

已在我国长牡蛎主要养殖区逐步推广, 取得了良

好的商业养殖效果。 

评估相关表型性状的遗传参数对育种计划的

制订和优化具有重要指导意义。遗传力和遗传相

关是两个最基本的遗传参数, 其估计值的大小及

准确性直接影响育种效率的高低。目前, 国内外

已开展了许多经济贝类表型性状的遗传参数评估

工作 , 如海湾扇贝 (Argopecten irradians irradi-
ans)[10]、紫贻贝(Mytilus galloprovincialis)[11]、虾

夷扇贝(Patinopecten yessoensis)[12]、文蛤(Meretrix 
meretrix)[13]和鲍(Haliotis asinina)[14]等。在长牡蛎
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的选择育种中, 国外学者分别报道了长牡蛎养殖

群体生长、存活、抗病性等性状的遗传参数[5-7]。

国内方面, 王庆志等[15]对养殖群体长牡蛎成体阶

段生长性状的遗传参数进行了评估, 结果表明壳

高的遗传力为中高等水平遗传力。 

对普通养殖群体长牡蛎生长性状的遗传参数

评估, 可为长牡蛎前期育种计划的制订提供参考

依据。但遗传力、遗传相关等遗传参数不仅由性

状本身的特点决定, 同时也受到物种所在群体遗

传结构的影响, 长期继代选育会对相关表型性状

的遗传效应产生影响, 进而导致同一性状的遗传

力在不同选育世代间存在差异。在继代选育过程

中, 根据遗传力和遗传相关等遗传参数的变化适

时调整育种策略, 是保障选育性状持续获得遗传

进展的重要前提[16]。长牡蛎‘海大 1 号’经过连续

多代人工选育, 其生长性状的遗传力是否发生变

化？是否还具有选育潜力？这对合理制订长牡蛎

育种方案至关重要, 但目前还未见相关报道。 

本研究分别以长牡蛎‘海大 1 号’第 8 代和第 9

代个体为亲本, 采用巢式设计的交配方法, 建立

‘海大 1 号’全同胞和半同胞家系, 以限制性极大

似然法(REML)对长牡蛎‘海大 1 号’连续两代选育

群体生长性状的遗传参数进行了估测, 旨在评估

‘海大 1 号’选育潜力, 探讨长期继代选育对长牡

蛎生长性状遗传力、遗传相关的影响, 为‘海大 1

号 ’后继育种策略的制订和保种工作提供理论  

参考。 

1  材料与方法 

1.1  实验设计 

分别于 2015 年 6 月和 2016 年 6 月从‘海大 1

号’第 8 代和第 9 代选育群体中挑选性腺饱满、性

状优良的个体为亲贝, 经解剖并辨别雌雄后分别

收集精卵, 进行人工授精。交配方法采用巢式交

配设计, 每个雄性个体分别与 3 个雌性个体交配。

2015 年共构建 15 个父系半同胞家系和 45 个全同

胞家系, 2016 年生长至成贝时收获全同胞家系 41

个。2016 年共构建 10 个父系半同胞家系和 30 个

全同胞家系, 2017 年生长至成贝时收获全同胞家

系 28 个。 

1.2  孵化、苗种培育与养成 

长牡蛎受精、孵化及幼虫期间的管理参考王

庆志等[15]的方法。各家系在幼虫培育期间保持幼

虫密度相同, 投饵、充气、换水等操作一致, 各家

系间严防相互混杂。当牡蛎发育至眼点幼虫阶段, 

以栉孔扇贝片作为附着基进行采苗, 每片附着基

的采苗量控制在 20 个牡蛎苗左右。各家系分别于

当年 8 月中旬转移至山东荣成海区进行养成。养

成期间定期进行海上管理, 清除附着物, 保证各

家系正常生长。 

1.3  指标测定 

分别于 2016 年 5 月和 2017 年 5 月对各家系

330 日龄长牡蛎的壳高、壳长、壳宽和体重等生

长性状进行测定。每个家系随机测量 30 个个体。 

1.4  数据分析 

使用 SPSS 23.0 对各家系生长性状的数据进

行初步整理。根据得到的数据, 建立多性状动物

模型, 构建模型如下:  

ijk ijk ij ijkY I e      

式中, Yijk 为长牡蛎生长性状的测量值, μ表示总体

均值, αijk 表示加性遗传效应, Iij 表示父本与母本

的交互作用, eijk 为随机残差。 

遗传力的计算公式为 
2 2 2 2 2

a a f e / ( )h        

遗传相关和表型相关的计算公式为 

g g g g cov ( , ) / ( ) ( )r x y x y    

p p p p cov ( , ) / ( ) ( )r x y x y    

式中, h2 为遗传力, σa
2 为加性遗传方差, σf

2 为家系

遗传方差, σe
2 为随机效应方差; x、y 为用于相关分

析的两个表型性状, covg、covp 分别表示两性状间

的遗传协方差组分和表型协方差组分, σg、σp 分别

为遗传方差组分、表型方差组分的标准差。实验

采用 ASReml 软件中的约束极大似然法进行遗传

参数的估计。各方差组分通过在 R 软件中运行

ASReml 3.0 计算获得。 

2  结果与分析 

2.1  长牡蛎‘海大 1 号’生长性状的表型参数 

长牡蛎‘海大 1 号’家系的生长性状的均值、标
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准差和变异系数列于表 1。‘海大 1 号’2016 年家系

与 2017 年家系的壳高、壳长、壳宽及体重均无显

著性差异(P>0.05)。各生长性状中, 壳高和壳长的

变异系数较小, 其大小分别为 20.74%~21.13%和

22.00%~23.12%。相比之下, 体重和壳宽的变异系

数较高 , 大小分别为 47.85%~49.05%和 44.7%~ 

55.14%, 表明‘海大 1 号’体重与壳宽在个体间的

差异更为显著, 仍具有一定的遗传改良潜力。 
 

表 1  长牡蛎‘海大 1 号’生长性状的表型参数 
Tab. 1  Phenotypic parameters of growth-related traits of Crassostrea gigas ‘Haida No.1’ 

性状 trait 年份 year 个体数 number 均值 mean 标准差 SD 变异系数/% CV

2016 1230 54.60 11.33 20.74 壳高/mm shell height 

2017 840 53.04 11.21 21.13 

2016 1230 34.62 7.62 22.00 壳长/mm shell length 

2017 840 33.45 7.73 23.12 

2016 1230 16.27 7.76 47.70 壳宽/mm shell width 

2017 840 15.25 8.41 55.14 

2016 1230 17.26 8.47 49.05 体重/g body weight 

2017 840 16.85 8.06 47.85 

 

2.2  长牡蛎‘海大 1 号’壳高与各生长性状的回归

分析 

长牡蛎‘海大 1 号’各家系壳高与其他生长性

状的线性回归分析见图 1。其中, 壳高分别与壳长 
 

 
 

图 1  长牡蛎‘海大 1 号’家系壳高与壳长(a)、 

壳宽(b)和体重(c)的回归分析 

Fig. 1  The regression analysis between shell height  
and shell length (a), shell width (b) and body weight  

(c) of Crassostrea gigas ‘Haida No.1’ 

和体重呈现显著的正相关性(P<0.05), 但壳高与

壳宽的相关性不显著(P>0.05)。‘海大 1 号’连续两

代家系生长性状间的回归趋势线基本保持一致 , 

表明‘海大 1 号’壳高与各性状间的相关性未受到

选育代数的显著影响。 

2.3  长牡蛎‘海大 1 号’生长性状的遗传参数估计 

长牡蛎‘海大 1 号’不同选育世代生长性状的

遗传参数评估见表 2 和表 3。壳高、壳长与体重

的遗传力均为中高等水平遗传力, 其大小分别为

0.22~0.37、0.16~0.18 和 0.18~0.22。与其他生长

性状相比 , 壳宽的遗传力较低 , 其大小为 0.03~ 

0.05。不同选育世代间‘海大 1 号’生长性状的遗传

力大小均维持在相近水平。 

各生长性状间的表型相关均为正相关, 相关

性大小存在差异, 其中壳高、壳长与体重三者间

的表型相关较高, 大小为 0.42~0.54; 壳宽与其他

生长性状的表型相关则相对较低, 大小为 0.12~ 

0.25。遗传相关方面, 3 个壳型性状与体重的相关

性均为正相关, 且处于较高水平, 体重与壳高、壳

长和壳宽的相关性大小依次为 0.45~0.66、0.49~ 

0.58 和 0.40~0.46。 

3  讨论 

制订选择育种计划的直接目的是提高选育动

物相关经济性状的表现, 如生长、存活、抗病性

等。生长性状作为数量性状, 同时受到内源性多 
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表 2  长牡蛎‘海大 1 号’第 8 代选育群体生长性状的遗传力(对角线)、遗传相关(上三角)和表型相关(下三角) 
Tab. 2  The heritability (in bold at the diagonal), genetic correlation (above the diagonal) and phenotypic correlation (below 

the diagonal) of growth-related traits of Crassostrea gigas ‘Haida No.1’ after eight generations of selection 

性状 trait 壳高 shell height 壳长 shell length 壳宽 shell width 体重 body weight 

壳高 shell height 0.37±0.08 0.34±0.19 0.11±0.27 0.66±0.13 

壳长 shell length 0.42±0.03 0.16±0.05 0.75±0.20 0.58±0.16 

壳宽 shell width 0.13±0.03 0.19±0.03 0.05±0.03 0.46±0.25 

体重 body weight 0.47±0.03 0.48±0.02 0.25±0.03 0.18±0.06 

 
表 3  长牡蛎‘海大 1 号’第 9 代选育群体生长性状的遗传力(对角线)、遗传相关(上三角)和表型相关(下三角) 

Tab. 3  The heritability (in bold at the diagonal), genetic correlation (above the diagonal) and phenotypic correlation (below 
the diagonal) of growth-related traits of Crassostrea gigas ‘Haida No.1’ after nine generations of selection 

性状 trait 壳高 shell height 壳长 shell length 壳宽 shell width 体重 body weight 

壳高 shell height 0.22±0.07 0.20±0.26 0.30±0.42 0.45±0.21 

壳长 shell length 0.46±0.03 0.18±0.07 0.67±0.33 0.49±0.21 

壳宽 shell width 0.12±0.04 0.16±0.03 0.03±0.03 0.40±0.38 

体重 body weight 0.51±0.03 0.54±0.03 0.21±0.03 0.22±0.08 

 

位点微效等位基因控制和外源性环境因素的影响, 

在个体或家系间存在差异[17]。王清印等[18]研究发

现, 水产动物生长性状的变异系数一般为 20%~ 

35%, 远高于陆生动物(7%~10%)。Liu 等[19]评估

了不同选育世代杂色鲍(Haliotis diversicolor)生长

性状的变异系数为 10.5%~24.4%。本研究中, 两

个选育世代‘海大 1 号’的生长性状均具有较高的

变异水平, 其变异系数大小为 20.74%~55.14%。

‘海大 1 号’4 个生长性状间变异系数差异较大, 其

中体重的变异系数约为壳高变异系数的 2 倍, 这

表明‘海大 1 号’体重性状在个体间差异较为显著, 

而壳高性状经过连续多代选育, 在后代个体中得

到了比较稳定的遗传。 

遗传力是描述数量性状遗传规律最基本的遗

传参数, 根据表型性状遗传力的高低选择不同的

选育方案, 可提高育种工作的效率。对遗传力高

的性状, 可根据个体表型值进行选择; 而遗传力

低的性状受环境影响大, 应采用家系选育的方法, 

根据后代个体的平均表型值进行选择 [18]。目前, 

国内外开展了大量长牡蛎经济性状遗传力评估的

工作。Hedgecock 等[20]采用全同胞组内相关法对

长牡蛎收获期体重的遗传力进行了估算, 估计值

为 0.20。Ernande 等[21]评估了长牡蛎幼虫生长速

度的狭义遗传力为 0.24。Kong 等[22]采用全因子交

配的方法, 利用 45 个全同胞家系评估了 360 日龄

长牡蛎壳高、壳长、壳宽和湿重的遗传力大小, 均

为中高等水平遗传力。本研究采用多性状动物模

型和 REML 法估计长牡蛎‘海大 1 号’壳高、壳长、

壳宽和体重的遗传力分别为 0.22~0.37、0.16~ 

0.18、0.03~0.05 和 0.18~0.22; 其中, 除壳宽性状

遗传力较低外, 其他生长性状均为中高等遗传力

水平。这表明长牡蛎‘海大 1 号’生长性状仍具有

较大的加性遗传效应 , 可根据个体表型值大小 , 

继续通过群体选育获得遗传进展。遗传力具有群

体特异性, 群体遗传结构的改变会影响遗传力的

大小, 长期的继代选育可能使群体遗传基础一致

性增强, 导致加性方差下降, 遗传力降低。在本研

究中, 经多代选育后‘海大 1 号’生长性状的遗传

力仍维持在较高水平, 这可能与‘海大 1 号’群体

具有较高的遗传多样性有关, 长期继代选育并未

使‘海大 1 号’群体遗传多样性和生长性状的遗传

效应发生显著改变。黄付友等[23]评估了经过连续

10 代选育的中国明对虾(Fenneropenaeus chinensis)

群体体长性状的遗传力为 0.44~0.53, 仍属高等遗

传力, 这与本研究结果相似。另外, 采用不同动物

模型估计的方差组分不同, 使得遗传力评估存在

差异。本研究使用的多性状动物模型, 能够充分

利用后代及亲本间一切可知的亲缘关系资料, 克

服了公畜模型 (sire-model)和亲本模型 (sire-dam 

model)存在的亲本效应的影响, 同时将‘海大 1 号’

壳高、壳长、壳宽和体重多个性状进行联合分析, 

提高了单个性状遗传参数估计的准确性, 使得遗

传力的估计值较为接近其真实值。 

不同性状间的表型相关受遗传相关和环境相
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关的共同影响, 两个性状的遗传力越高, 表型相

关受到遗传相关的影响越大。本研究中, ‘海大 1

号’各生长性状间的表型相关均为正相关, 但相关

性大小存在差异, 这可能是基因与环境相互作用

的结果[24]。利用两性状的遗传相关, 对目标性状

进行相关选择是水产动物育种中常用的育种方

法。两性状间遗传相关水平越高, 间接选育的效

果越好。在牡蛎育种工作中, 各生长性状间的遗

传相关一直受到广泛关注。Newkirk 等[25]研究发

现, 同时期欧洲牡蛎的生长性状间存在连续的相

关性。Losee[26]报道了美洲牡蛎(C. virginica)眼点

幼虫生长速度和附着后稚贝生长速度间存在较高

的遗传正相关。Kong 等[22]研究表明长牡蛎壳高与

体重存在较高的遗传正相关, 其大小为 0.79。与

上述研究结果相似, 本研究发现‘海大 1 号’3 个壳

型性状与体重间的遗传相关均为正相关且处于较

高水平, 表明对‘海大 1 号’壳型性状的选择有利

于对其体重性状的间接选育。 
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Estimates of genetic parameters of growth-related traits in Crassostrea 
gigas ‘Haida No. 1’ 

ZHANG Jingxiao, LI Qi, XU Chengxun 

Key Laboratory of Mariculture, Ministry of Education; Ocean University of China, Qingdao 266003, China 

Abstract: The Pacific oyster Crassostrea gigas, naturally distributed in the Pacific Coast of Asia, has become a 
global aquaculture species owing to its high fecundity and strong environmental adaptability. It is also the most 
highly produced mollusk species worldwide, and China is the top oyster-producing country. Although China is the 
highest producer of oysters with a long history of oyster aquaculture, there are no well-documented cases of selec-
tive breeding. To genetically improve the productivity traits of C. gigas, we initiated a selective breeding program 
in 2007, concentrating on the establishment of selected strains by mass selection with fast growth rate. After eight 
generations of selection, significant genetic gains in growth rate were observed in the selected strains. In 2014, the 
fast-growing strain of C. gigas ‘Haida No.1’ was established. However, the genetic parameters of growth-related 
traits in Haida No.1 are still undetermined. As a result of successive selection in closed population, genetic pa-
rameters varied between different generations of selected strains. The estimates of heritability and genetic correla-
tion for growth-related traits in Haida No.1, which experienced numerous generations of selection, is of great 
benefit to long-term breeding program, contributing to the evaluation of increased genetic gains in future genera-
tions. In the present study, genetic parameters were estimated for growth-related traits in Haida No.1 after eight 
and nine generations of selection. A total of 41 and 28 full-sib families were obtained by a nested mating design (1 
sires × 3 dams) consisting of 60 and 40 broodstocks, which were obtained from the eighth- and ninth-generation 
selected strains of Haida No.1 in 2015 and 2016, respectively. The shell height, shell length, shell width, and body 
weight of 2,070 progeny representing 69 full-sib families were recorded at the age of 330 d. The variance compo-
nents and genetic parameters were obtained from multi-trait animal models using ASReml 3.0 in the R Program-
ming Language. The growth-related traits of Haida No. 1 had a high value of coefficient of variation, which 
showed a potential for successive selective breeding. The phenotypic correlations between the growth-related 
traits were positive and varied among different traits. The genetic correlation between body weight and shell 
shape-related traits (shell height, width, and length) was positive, ranging from 0.40 to 0.66. The heritability esti-
mates of shell height, shell length, and body weight ranged from 0.16 to 0.37, belonging to moderate and high 
levels of heritability. These results suggest that the effects of successive mass selection on the genetic parameters 
of growth-related traits in Haida No. 1 were negligible. The high genetic diversity and stable genetic structure of 
selected strains of Haida No. 1 might be responsible for the high estimates of growth-related trait heritability. The 
results provide important information for future breeding programs of C. gigas ‘Haida No. 1’. 
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