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摘要: 凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei)是我国重要的水产养殖品种, 由于受到种质资源限制, 养殖中出现生长

速度慢、存活率低以及抗病抗逆差等问题。针对凡纳滨对虾养殖产业存在的问题, 我国研究人员积极开展育种工

作, 并取得了一定进展。近年来, 水产动物遗传改良技术发展迅速, 现代分子育种技术的引入为凡纳滨对虾育种带

来了革命性变革。本文综述了凡纳滨对虾分子育种技术研究概况, 包括种质资源研究、基因组研究、分子标记挖

掘与辅助育种、基因组选择以及基因编辑等研究与应用, 并对凡纳滨对虾分子育种技术未来发展趋势进行了展望, 

以期为利用现代分子育种技术培育凡纳滨对虾新品种提供参考。 
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凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei)俗称南美

白对虾, 原产于太平洋东岸, 20 世纪 80 年代末引

入我国。由于其经济价值高, 我国凡纳滨对虾总

产量由 2013 年的 142.99 万 t 增加到 2022 年的

209.86 万 t, 增长了 46.8%, 目前是我国养殖产量

最高的甲壳类动物[1]。然而由于凡纳滨对虾是国

外引进品种, 目前养殖凡纳滨对虾为国外引进种

后代, 随着养殖世代增加, 逐渐出现诸如生长速

度慢、整齐度差和易染病等问题, 致使每年需从

国外重新购买亲虾进行繁育。为打破这种局面 , 

我国研究人员于 21 世纪初开始进行凡纳滨对虾

本土化选育工作, 利用家系选择、群体选择和杂

交制种等传统育种方法, 先后培育了经国家审查

认定的 12 个凡纳滨对虾新品种。但由于我国缺乏

天然优质凡纳滨对虾种源、育种工作开始较晚、

选育品种推广示范不足等原因[2], 致使我国自主

培育的品种难以满足养殖户对优质亲虾的需求。

为此, 须不断加强凡纳滨对虾良种培育工作、改

良选育技术, 随着凡纳滨对虾基因组研究的深入, 

分子育种成为目前育种技术改良研究的焦点。本研

究通过综述凡纳滨对虾种质资源研究、基因组研

究、分子标记挖掘与分子标记辅助育种、基因组选

择以及基因编辑等方面的研究进展, 希望为利用现

代分子育种技术培育凡纳滨对虾新品种提供思路。 

1  凡纳滨对虾种质资源研究 

由于凡纳滨对虾非我国本地种, 为满足产业

需求, 需从国外进口大量亲虾, 而难以对这些进

口亲虾的系谱信息进行入库备案, 遗传背景通常

也未知, 使得其产生的后代可能表现出较低的遗

传多样性, 并且随着育种世代增加, 近亲繁殖可

能性增大, 造成遗传多样性显著降低, 使后续选

育群体生长、抗逆等性状产生近交衰退现象[3]。

因此我国科研人员于 21 世纪初开始对凡纳滨对

虾遗传多样性进行研究 , 这些研究分别采用了

RFLP[4](restriction fragment length polymorphism, 
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限 制 性 片 段 长 度 多 态 性 ) 、 AFLP[5](amplified 

fragment length polymorphism, 扩增片段长度多态

性)、RAPD[6](random amplified polymorphic DNA, 

随机扩增多态性)、SSR[6](simple sequence repeats, 

简单重复序列)和 SNP[7](single nucleotide polymorphism, 

单核苷酸多态性)分子标记, 其中 SSR 标记以遗

传多态性高的特点, 目前研究最为广泛。近年来, 

随着基因组测序技术的发展, 国内外研究人员逐

渐开始使用第三代分子标记 SNP 进行群体遗传学

研究。在凡纳滨对虾中, Casado 等[8]采用 SNP 标

记对古巴 6 个不同商业群体凡纳滨对虾的遗传多

样性和群体结构进行分析, 发现这 6 个群体呈现

出中等水平的遗传分化, Garcia 等[9]使用 50 K 基

因芯片对厄瓜多尔连续繁育 20 代后的凡纳滨对

虾群体遗传多样性进行检测, 发现群体期望杂合

度(He)和观测杂合度(Ho)分别为 0.3496 和 0.3461, 

表明经过 20 代选育后仍然具有一定的遗传多样

性。傅铄[10]利用 40 K 液相芯片分型结果对我国南

方常见的 5 个凡纳滨对虾不同选育群体进行遗传

多样性分析, 发现群体期望杂合度、观测杂合度, 

选育群体间遗传分化指数(Fst)等指标与已报道的

多个使用 SSR 标记计算结果相差较大[11-16], 使用

SNP 标记进行计算的各项指标值远低于基于 SSR

标记的计算结果 , 呈现出较低的遗传多样性 , 

Wang 等[17]采用全基因组重测序技术对 6 个选育

群体进行遗传多样性研究也得出相同结果。出现上

述现象的原因除了与所用群体不同外, 还有可能是

所采用分子标记类型不同导致的。其他对虾中也出

现类似的结果, 如王凤娇[18]基于 SNP 标记计算出

中国对虾(Fenneropenaeus chinensis)连续三代选

育群体的 Ho和群体间 Fst值也低于基于 SSR 标记

的研究结果 , 在两种对虾中均出现此类结果可

能是由于采用 SNP 标记进行分析的标准更加严

格[19-21]。与 SSR 标记不同, SNP 是一种二态标记, 

通常由两种碱基组成, 多态信息含量较低, 但通

常研究中所利用的 SNP标记数量远多于 SSR标记, 

这在一定程度上可以弥补标记多样性低的问题。 

2  凡纳滨对虾基因组研究  

拥有高质量的参考基因组是分子育种技术应

用的前提, 由于基因组中含有高活性的 DNA 酶、

染色体数目多、杂合度和重复序列比例高(78%)

等原因[22], 对虾基因组测序和组装面临相当大的

挑战。第三代测序技术的不断发展为对虾基因组

破译提供了有力工具, 自 2019 年凡纳滨对虾基因

组首次发布以来[23], 多个对虾物种, 包括日本对

虾 (Penaeus japonicus)[24-25] 、 斑 节 对虾 (Penaeus 

monodon)[26]、中国对虾[27-28]和印度对虾(Fenneropenaeus 

indicus)[29]等 , 纷纷完成参考基因组测序并成功

组装至染色体水平。 

在 2019 年, Zhang 等[23]使用 Pacbio 测序技术

获得了凡纳滨对虾首个全长基因组 , 全长约为

1.66 Gb, 包含 25596 个蛋白编码基因, 并发现基

因组中简单序列重复比例较高(>23.93%)。然而, 

该基因组并未组装到染色体水平, 并且 scaffold 

N50 仅为 605.56 kb。尽管该参考基因组的公布拓

宽了凡纳滨对虾分子育种研究的广度和深度, 但

其应用受到了一定限制, 特别是在对凡纳滨对虾

遗传学进行深入研究方面。在此背景下, Peng 等[30]

于 2023 年采用 PacBio 长读长测序和 Hi-C 组装技

术将基因组优化至染色体级别, 总长度为 1.87 Gb, 

scaffold N50 长度达到 39690.98 kb, 两个版本基

因组其他信息对比见表 1。这一参考基因组的改

进为凡纳滨对虾分子育种和遗传研究提供了重

要的新基因组信息。然而, 该基因组测序总长度

仍未达到流式细胞仪测量估计值(2.45 Gb), Yuan

等 [31]认为对虾基因组存在两个特征影响了基因

组的测序与组装质量, 分别为基因组的高度杂合

性和具有高比例简单序列重复。因此, 未来需要

进一步探索对虾基因组测序和组装策略, 例如通

过基于光学谱图技术的 BioNano 定位方法辅助基

因组组装, 该方法具有超长读长, 并且可以跨过

重复区域的特点, 对于基因组中重复序列过多问

题具有较好解决效果, 从而获得更高质量的参考

基因组[32]。同时也可通过构建泛基因组, 利用涵盖

所有凡纳滨对虾品种的遗传信息挖掘单一参考基

因组中无法获得的关键变异, 改善当前因参考基因

组质量低而导致分子育种效果不佳的问题[33]。这

将为凡纳滨对虾这一重要水产经济动物的功能基

因组学、分子育种和遗传进化研究提供助力。 



370 中国水产科学 第 31 卷 

 

表 1  已公布的两个版本凡纳滨对虾基因组信息对比 
Tab. 1  Two published versions of the genome of Litopenaeus vannamei 

参数 parameter 中国科学院海洋研究所[23] 广西壮族自治区水产科学研究院[30] 

总长 total length 1.64 Gb 1.87 Gb 

锚定长度 length of scaffolds anchored on linkage groups 1.45 Gb 1.62 Gb 

Scaffolds 数目 number of scaffolds 4683 10212 

Contig N50 长度 Contig N50 length 57650 bp 135375 bp 

Scaffold N50 长度 Scaffold N50 length 605555 bp 39690981 bp 

Scaffold N90 长度 Scaffold N90 length 204841 bp 75000 bp 

蛋白编码基因数目 predicted protein-coding gene number 25596 21548 

  

3  分子育种方法 

3.1  分子标记开发及分子标记辅助育种 

与传统育种相比, 分子标记辅助育种可以在

DNA 水平上直接选择具有期望标记的个体, 从而

缩短选育周期并提高准确度。分子标记辅助选择

的核心是开发相关功能分子标记, 研究人员最初

是通过对已知候选基因进行标记–性状相关分析

来确定基因内部的功能位点, 如钱昭英等[34]对凡

纳滨对虾 CTSL 基因进行检测, 发现该基因中 1

个 SNP 位点多态性与生长性状有显著相关性, 陈

晓敏等[35]通过研究凡纳滨对虾 CAT 基因 SNP 位

点多态性及其与耐低溶氧性状相关性发现该基因

中具有 1 个与凡纳滨对虾耐低溶氧性状显著相关

的 SNP 位点。但此类方法受候选基因限制, 无法

获得未知功能基因的相关位点。因此研究人员开

始通过构建遗传连锁图谱捕获数量性状基因座

(quantitative trait locus, QTL)。2014 年中国科学院

海洋研究所构建了首个凡纳滨对虾高密度遗传连

锁图谱, 定位到了生长和性别相关 QTL[36]。之后

凡纳滨对虾中陆续构建了耐高氨氮[37]、耐高亚硝

酸盐氮、耐高 pH[38-39]、耐低盐[40]、耐低温[41]等

多个重要经济性状的遗传连锁图谱, 捕获到了性

状相关区域。但是遗传连锁图谱定位精度有限 , 

难以准确锁定单个标记位点, 而全基因组关联分

析(genome-wide association studies, GWAS)[42]利

用高密度分子标记在整个基因组范围内寻找性状

相关位点, 并利用统计分析方法评估每个标记位

点与性状关联性。这一方法不仅有助于发现目前

功能尚不明确的基因, 还能找到分布在非编码区

的大量 SNP 位点, 为分子标记辅助育种研究提供

了重要工具[43]。 

近年来, 虾类中已有关于凡纳滨对虾和日本

沼虾全基因组关联分析的研究发表, 其中凡纳滨

对虾研究相对全面, 涵盖生长、性别、抗病、抗

逆等性状。2017 年, 王全超[44]利用凡纳滨对虾简

化基因组测序数据进行生长和抗弧菌病全基因组

关联分析, 总计获得了 97 个与生长性状以及 8 个

与抗弧菌性状相关 SNP 位点, 这是 GWAS 在凡纳

滨对虾中的首个研究; 罗正[45]通过整合 GWAS 和

机器学习方法对耐高盐性状进行 GWAS, 发现了

1 个与性状显著相关的标记并将其定位到 1 个丝

氨酸蛋白酶类基因, 与转录组数据分析结果相吻

合; 孙坤[46]对抗白斑综合征病毒性状进行 GWAS, 

发现了与性状相关的多个显著基因座, 推测该性

状受微效多基因控制。诸多研究表明, 大部分经

济性状受微效多基因控制, 对于这些性状, 由于

涉及基因较多, 在每个基因影响相对较小的情况

下, 仅关注少数候选基因难以显著改善性状。此

外, 全基因组关联分析在确定与性状显著关联位

点时需设定显著性阈值, 未达到阈值的位点被直

接舍弃, 但这些位点同样对性状有一定影响。因

此 , 针对这类性状 , 采用基因组选择 (genomic 

selection, GS)方法进行改良是一种更高效的途径。 

3.2  基因组选择 

基因组选择是指基于基因型和表型进行基因

组预测育种值(genome estimated breeding values, 

GEBV)的估计, 并根据其结果开展选择的育种方

法[47], 多项研究结果表明与基于系谱的传统选择

方法相比, 基因组选择可以提高遗传增益, 缩短
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育种周期和增加预测准确性[48-50]。 

水产动物中鱼类作为种类数量最多的水产动

物, 在各项研究中均处于领先地位, 因此基因组选择

在鱼类中的研究开展最早且目前研究成果最多[51-52]。

相较于鱼类, 虾类基因组选择研究较少, 仅在罗

氏沼虾 (Macrobrachium rosenbergii)[53] 、中国对  

虾[54]、凡纳滨对虾和墨吉明对虾[55] (Fenneropenaeus 

merguiensis)这几种虾类中有相关报道, 且主要集

中在生长和抗病性状研究中(表 2)。其中在凡纳滨对

虾中, 王全超[44]利用简化基因组测序技术对生长和

抗弧菌性状、孙坤[46]利用重测序技术对生长和抗

WSSV 性状进行了基因组选择研究, 结果均发现在

凡纳滨对虾生长、抗弧菌病和抗 WSSV 性状遗传选

育中应用基因组选择可以提高预测准确性。同时, 

为降低基因组选择成本, Wang 等[56]还对标记密度

与基因组预测能力的关系进行了研究, 发现当用于

分析的标记数目达到 3.2 K 时, 标记密度的增加对

预测精度影响较弱。陈美佳[57]在凡纳滨对虾收获体

重性状基因组选择研究中同样发现将 SNP 标记密

度降低至 10 K 后, 预测准确度与基于全部重测序

数据预测结果并无明显差异, 利用该密度分子标记

进行基因组选择可减少基因型分型费用。 

基因组选择准确性除与使用标记数量有关外, 

主要还受参考群体规模, 选择群体与参考群体亲

缘关系以及统计模型等影响。其中统计模型是最

容易进行修正同时影响较大的因素, 上述研究发

现基因组选择模型在水产养殖品种中研究的所有

性状总体上优于基于系谱的 PBLUP模型, 而不同

模型的优劣与所研究性状、分型数量等有关。目

前对虾中常用的基因组选择模型主要有 GBLUP 

(genomic best linear unbiased prediction)、ssGBLUP 

(single step genomic BLUP), rrBLUP (ridge 

regression BLUP)和多种基于贝叶斯方法的计算

模型[48], 其中 GBLUP 和 ssGBLUP 属于直接法模

型, 这类模型将分子标记和亲缘关系信息直接生

成矩阵后代入模型计算个体育种值, 其计算速度

快, 但对于低遗传力效果弱于间接法模型, 间接 

法模型包括 rrBLUP 和各类贝叶斯算法模型, 该

类模型通过计算出每个 SNP 的效应来估算个体育

种值, 因此计算时间长于直接法模型, 但对于低

遗传力的预测效果较好[58]。因此在实施基因组选

择时建议同时使用多种模型进行预测, 并选择最

优模型指导实际生产。目前, 随着人工智能技术

的深入, 机器学习算法逐渐应用于基因组选择中, 

这类模型可以更为有效地整合显性效应和上位效

应, 从而提升预测准确度。杨琼等[59]对凡纳滨对

虾体质量性状进行分子标记育种值估计, 结果表

明机器学习算法的预测效果好于贝叶斯线性回归

模型, Luo 等[60]同时使用机器学习算法和传统基

因组选择模型进行凡纳滨对虾生长性状基因组育

种值预测, 同样发现机器学习算法预测效果均强

于其他基因组选择模型。虽然相比于传统基因组

选择方法, 机器学习有着更高的预测准确度, 但

学习过程需要不断测试与优化, 这将耗费更久的

计算时间, 不过随着计算能力的不断提升, 计算

时间的差距会逐渐缩小, 从而能够保证机器学习 

 
表 2  凡纳滨对虾已发表基因组选择研究 

Tab. 2  Published GS studies on Litopenaeus vannamei 

基因型分型方法 genotyping method 性状 trait 预测模型 prediction model 

2b-RAD-Seq 体重和体长[61] body weight and length rrBLUP、BayesA、Bayes-Lasso 

2b-RAD-Seq 弧菌抗性[62] vibrio resistance GBLUP 

基因芯片 gene chip WSSV 抗性[44] WSSV resistance GBLUP 

基因芯片 gene chip AHPND 抗性[63-64] AHPND resistance GBLUP、ssGBLUP 

重测序 resequencing 收获期体重[57] harvest weight GBLUP、ssGBLUP 

基因芯片 gene chip 生长[60] growth 机器学习、GBLUP、BayesB 

基因芯片 gene chip 高盐[45] high salinity 机器学习、GBLUP、BayesB 
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在基因组选择实际应用中的时效性。 

目前普遍认为基因型分型成本是实施基因组

选择的主要限制, 基因型分型工具包括简化基因

组测序、全基因组重测序和基因芯片分型[65]。相

较于重测序和简化基因组测序, 基因芯片是一种

更迅速、更经济, 且覆盖面更广的替代基因型分

型技术[66-67]。 

有研究表明相较于全基因组重测序获得的海

量分子标记, 使用较低密度分子标记同样可进行

精确基因组选择, 但成本大幅降低[57,68-72]。因此

和畜牧动物研究历程类似, 研究人员开始进行适

用于不同种群凡纳滨对虾育种芯片开发, 目前国

内外共有3个机构开发了5个版本的基因芯片(表3)。

首先是中国科学院海洋研究所基于其检测获得的

凡纳滨对虾全基因组数据, 开发出 600 K 高密度

固相芯片, 但检测价格较为昂贵, 甚至超过全基

因组重测序, 巴西圣保罗大学和美国 illumina 公

司也开发出了 50 K 的固相芯片并进行应用[9]。随

着测序技术的发展, 基于靶向测序的液相芯片技

术被提出, 此方法具有成本低、对检测平台要求

较低等特点, 因此是目前阶段基因芯片开发常采

用的技术[73]。借助此技术, 中国科学院海洋研究

所将 600 K 固相芯片优化成 9 K 液相育种芯片和

1.5 K 低密度液相芯片, 并使用 1.5 K 密度的液相

芯片对耐高盐性状进行了基因组选择研究[74], 结

果表明使用基因组模型对凡纳滨对虾生存时间、

半 致 死 盐 度 和 生 存 状 态 预 测 准 确 度 分 别 为

0.62±0.03、0.64±0.04 和 0.76±0.01, 与传统系谱选

择相比, 基因组选择模型预测准确率最高提升了

12.1%, 说明该芯片可以在维持预测效果的同时

节约成本。此外中国水产科学研究院黄海水产研

究所孔杰团队[75]也基于其核心选育群体开发出 40 

K 液相芯片“黄海芯 1 号”及其 55 K 升级版本, 在此

升级版本中, 体现了液相芯片升级灵活的技术特

点, 55 K 液相芯片并非从头开发, 而是由原来的

40 K 液相芯片+新的 15 K 液相芯片模块组成, 利

用此芯片在凡纳滨对虾生长速度、致急性肝胰腺

坏死病抗性、副溶血弧菌抗性和白斑综合征病毒

抗性等方面进行了研究[63-64]。这两所机构开发出

的芯片研究结果表明使用基因芯片进行基因组选

择, 可在显著降低成本的同时维持一个较为理想

的预测准确度, 对于基因组选择育种在实践中应

用具有重要意义。 

虽然目前基因组选择技术在凡纳滨对虾中获

得了较多研究成果, 但并未应用到实际生产, 随

着分型成本的降低、统计模型的优化以及测序技

术的提升, 期待未来基因组选择在凡纳滨对虾中

能够取得大量实践成果。 
 

表 3  凡纳滨对虾已开发基因芯片 

Tab. 3  Developed gene chips in Litopenaeus vannamei 

年份 
year 

形式 
type 

研发机构 
institution 

密度
density

特点 
characteristic 

应用成果
application

2019 固相芯片 中国科学院海洋研究所 600 K 首款对虾育种芯片 [45] 

2020 固相芯片 巴西圣保罗大学, 美国 illumina 公司 50 K 无 [9] 

2020 液相芯片 中国水产科学研究院黄海水产研究所 , 

博瑞迪生物技术有限公司 

40 K 整合 WSSV 抗性、氨氮耐受性、饲料转化

效率等相关标记在内的 45815 个 SNP 标记 

[76] 

2021 液相芯片 中国科学院海洋研究所 1.5 K 低密度, 成本低 [60] 

2023 
液相芯片 中国科学院海洋研究所 , 华智生物技术

有限公司 

10 K 基于 600 K 高密度芯片改良, 加入多种病

原检测探针 

暂未发表 
unpublished

2022 液相芯片 中国水产科学研究院黄海水产研究所 , 

博瑞迪生物技术有限公司 

55 K 在先前 40 K 芯片基础上进行升级, 加入新

的 15 K 液相芯片模块, 涵盖多种抗病性、

生长性状等功能位点 

[63-64] 

  

3.3  基因编辑育种 

基因编辑技术作为基因工程中的重要组成部

分, 近年来高速持续发展, 也是国家制定的未来

育种发展重要方向。研究人员前期已对凡纳滨对
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虾生长[77-79]、繁殖[80]、抗逆[81-83]、抗病[81,84-86]相

关基因进行了大量基础研究, 确定了具有重要价

值的功能基因, 利用基因编辑可以对已知功能的

基因进行优化, 使其控制的性状更为优良。 

目前基因编辑技术多是基于 CRISPR/Cas9 系

统实现的, 在畜禽[87]、植物[88]以及水产动物中的

鱼类[89]中取得了较多成果。甲壳动物中, 2016 年

国内外首次在脊尾白虾(Exopalaemon carinicauda)

中实现基因编辑[90], 2023 年中国水产科学研究院

淡水渔业研究中心在日本沼虾 (Macrobrachium 

nipponense)[91]上也有了研究进展, 但在其他经济

价值较高的对虾中基因编辑技术相对不成熟。脊

尾白虾和日本沼虾属于抱卵繁殖类虾, 其受精卵

在经过显微注射后能够保持不破裂 ; 相比之下 , 

凡纳滨对虾属于均黄卵, 显微注射后易发生破裂, 

导致胚胎孵化率低(通常小于 3%)[92]。此外, 对虾

受精卵还会形成一层孵化囊膜, 起到对胚胎的保

护作用, 阻碍 CRISPR/Cas9 转基因复合体的进入, 

增加了显微注射的难度[93], 这些因素成为目前利

用显微注射技术进行对虾基因编辑的瓶颈问题。 

目前, 有研究人员认为可以绕开显微注射的

步骤, 通过物理和化学转染方法, 利用 DNA 质

粒、信使核糖核酸和重组蛋白这 3 种不同的载体

进行 Cas9 的递送, 目前发表的凡纳滨对虾的基因

编辑成果多是基于此方法, 来自秘鲁的研究人员

首先针对抗 WSSV 性状, 选定受体基因 LvRab7, 

设计了一个 sgRNA, 并基于精子 DNA 中靶基因

扩增产物深度测序建立了精子细胞体内转染和诱

导突变的方法[94]; 进一步针对另外一个性状相关

基因 LvYY1 开发了一种用于转染肌肉细胞、胚胎

和精子细胞的调节方法, 通过共聚焦显微镜和质

谱法检测, 发现 CRISPR/Cas9 在肌肉细胞、精子

细胞和胚胎中对该基因的编辑效率值分别为

45%~72%、1.4%和 2.16%, 分子对接结果显示相

比对照组编辑后的蛋白质被截断, 对用来表达病

毒蛋白的 ie1 启动子亲和力更低, 推测对该基因

的基因编辑增强了对虾的白斑病毒抵抗能力, 但

未进行实验验证[95]。Gonzalez-Duarte 等[96]通过电

穿孔的物理方法和聚乙烯亚胺及阳离子脂质转染

的化学方法进行 Cas9 传递。虽然发现大多数经过

处理的受精卵的孵化率都很高, 但通过高分辨率

熔化曲线分析和 Sanger 测序对处理后的受精卵进

行基因分型未能证实这是 CRISPR/Cas9 诱导的基

因编辑, 这表明基因编辑技术在对虾中的应用还

面临着技术瓶颈, 需要开展多方面技术研究来实

现突破。 

4  展望 

“国以农为本 , 农以种为先”, 种业是现代农

业发展的核心。尽管我国凡纳滨对虾遗传育种已

经取得了一些成果, 培育出了多个新品种, 但在

育种技术创新与应用方面仍存在一些不足, 许多

领域和技术仍需进一步发展和突破。首先, 全基

因组选择技术趋于成熟, 但尚未广泛应用, 一方

面是因为前期投入巨大, 另一方面是对虾单个个

体经济价值低, 但单尾母虾单次可产 20 万粒受精

卵, 后代数目多, 这在一定程度上弥补了单体价

值低的缺点。建议育种过程中将基因组育种与传

统家系育种方法相结合, 逐步将其应用于实际生

产中, 并在生产过程中进行养殖良法的配套, 以

促进成果的快速应用, 同时结合分子标记辅助育

种, 利用预选的低密度功能位点进行基因组选择, 

提高成果应用的经济效益, 为凡纳滨对虾种业科

技创新注入新的活力。其次, 凡纳滨对虾的基因

编辑育种目前仍处于起步阶段, 同时也面临一系

列技术上的挑战, 针对已经明确功能的目的基因, 

后续打破瓶颈后可以利用基因编辑技术进行功能

验证与定向编辑, 从而实现性状的优化。第三, 各

种分子育种技术的可行性和安全性需要深入评估, 

以确保对虾的品质和对环境的影响在可控和可预

测的范围内。最后, 育种人员需要更好地理解市

场需求, 确保育种目标与市场趋势保持一致。在

未来, 我们期望通过更深入地整合基因组学、蛋

白质工程、分子标记辅助选择和传统育种等多种

技术手段, 实现对凡纳滨对虾性状更为精确和全

面的调控, 同时与环境科学、生态学等相关领域

进行密切合作, 推动对虾养殖业的可持续发展。 
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Molecular breeding of Litopenaeus vannamei: A review 

FU Shuo, ZHUO Hongbiao, LIU Jianyong 

College of Fisheries, Guangdong Ocean University, Zhanjiang 524088, China 

Abstract: Litopenaeus vannamei is an important aquaculture species in China, and its production ranks first among 
all crustaceans. However, owing to it being a non-native species and its germplasm being limited by its origin in 
foreign countries, after a period of dividend farming, negative problems such as slow growth, and a low survival 
rate, and poor disease resistance have gradually appeared, causing huge losses to shrimp farming. In response to 
these problems, researchers in China have actively conducted shrimp breeding and have achieved certain results 
by cultivating several new varieties. In recent years, the development of genetic improvement technology for 
aquatic animals has been rapid, and the introduction of modern molecular breeding technology has revolutionized 
the breeding of L. vannamei. In this paper, we review the status of molecular breeding technology in L. vannamei, 
including germplasm resource research, genome research, molecular marker mining and assisted breeding, genome 
selection, and gene-editing research. It also provides an outlook on the future development trends of molecular 
breeding technology for L. vannamei, with the hope of providing a reference for the breeding of new L. vannamei 
varieties using these modern molecular breeding techniques. 

Key words: Litopenaeus vannamei; molecular marker-assisted breeding; germplasm resources; genome selection; 
gene editing 
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