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摘要：为了查清乳山(RS)和崆峒岛(KTD)海域长牡蛎生长性状各指标的遗传力、遗传相
关和表型相关，本实验通过部分因子交配设计和人工授精的方法建立家系，并在乳山和
崆峒岛海域进行养殖。用混合线性模型分别计算RS和KTD海域188日龄、338日龄和
474日龄长牡蛎生长性状各指标的遗传参数。结果发现：不同日龄长牡蛎生长性状各指
标，在乳山海域的遗传力是0.28~0.55，为中高遗传力，在崆峒岛海域的遗传力是
0.34~0.63，为高遗传力；与乳山海域相比，崆峒岛海域各指标的遗传力偏高。运用亲本
模型，将日龄和地点作为固定效应，计算得到壳高、壳长、壳宽和湿重的遗传力分别为
0.25±0.08、0.29±0.09、0.14±0.05和0.26±0.09。不同海域、不同日龄的遗传相关和表型相
关结果各不相同，但各指标间均呈现正相关；总体来讲，性状间的遗传相关大于表型相
关。实验结果有助于掌握山东半岛南北两侧长牡蛎生长性状的数量遗传学参数，为制定
长牡蛎在该海域的选育技术路线提供数据支持。
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开展动物遗传育种时，遗传参数在个体遗

传评价、选择反应预测、最佳育种方案设计、

提高选择育种的效率等方面具有重要作用，查

清各性状指标的遗传参数，是制定育种计划的

基础。在数量遗传学中遗传力是一个非常重要

的参数，性状间相关性对制定选育目标也非常

重要。

长牡蛎(Crassostrea gigas)又称太平洋牡蛎，

具有环境适应强、生长快、风味鲜美、营养丰

富等优点，是世界上养殖范围最广、产量最高

的经济贝类。长牡蛎的生长性状是重要的经济

性状，通过研究其遗传参数，根据其结果确定

适宜的选育技术路线，可以提高长牡蛎的产

量，有关长牡蛎生长性状的研究报道较多 [1 -8]。

生长性状的遗传力也已经在其他多种牡蛎中有

过报道，如：欧洲平牡蛎(Ostrea edulis) [9-10]，智

利牡蛎 (O. chilensis)  [ 1 1 ]，岩牡蛎 (Saccostrea
commerciallis) [12-13]，僧帽牡蛎(S. cucullata) [14]和美

洲牡蛎(C. virginica) [15]。

不同环境、不同品系的遗传参数会有所不

同，当环境对表型变异的贡献变化时，相同的

实验材料在其基因型未发生变化时其遗传参数

却发生了变化。严格来讲，遗传参数只能应用

于特定环境下的特定群体 [16-17]。为了提高选择育

种的效率，获得重要经济性状的遗传力和遗传

相关等遗传参数至关重要。山东半岛南北两侧

的乳山海域和崆峒岛海域，是重要的牡蛎产

区。乳山海域牡蛎养殖面积约2333 ha，年产量
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近20万 t，居全国首位 [18]。经市场调查，冬季在

山东市场上约90%的牡蛎来自乳山。崆峒岛海域

是山东半岛的另一个牡蛎主产区，在春夏季烟

台水产市场上，崆峒岛海域长牡蛎的市场占有

率可达到50%~70%。本实验对长牡蛎在不同养

殖环境、不同养殖阶段的生长性状各指标进行

遗传力估算，并对生长性状各指标进行相关性

(遗传相关和表型相关)分析，旨在为长牡蛎高产

新品种选育提供科学依据。

1    材料与方法

1.1    实验材料

本实验于2012年在烟台市海益苗业有限公

司莱州分公司进行，实验用材料为中、日、韩

3个群体的2龄成熟亲贝。实验采用部分因子交配

设计，构建9个雌性半同胞家系和9个雄性半同胞

家系，共27个全同胞家系。为减少家系构建所用

时间造成的共同环境效应对遗传参数估算方面

的负面影响，所有家系构建受精过程在2 h内完

成。长牡蛎受精、幼虫培育、中间培育和养成

管理参考王卫军 [17]的方法。各家系于2012年8月
初分别放置在乳山海域 ( R S )和崆峒岛海域

(KTD)进行养成。

1.2    实验方法

数据测量         2012年12月 (188日龄，188
d)，2013年5月(338 d)和2013年9月(474 d)对乳山

和崆峒岛海域的27个家系进行生长性状测量，使

用游标卡尺(CDA100，中国)测量长牡蛎的壳高

( S H ) 、 壳 长 ( S L ) 和 壳 宽 ( S W ) ； 电 子 天 平

(SE402F，中国)称量长牡蛎湿重(WW)。每个家

系测量30个。

数据分析         通过R软件(版本号：3.1.1)运
行ASReml 3.0 package (版本：3.0；软件号：

402565844；VSNi，UK)。遗传参数计算在AAfun
package (版本：1.0)下的pin ()函数中运行。

①各海域不同生长阶段的遗传力、遗传相

关分析—个体模型(模型1)。
建立线性混合模型，采用个体模型 (模型

1)。运用单性状分析法，估算各海域长牡蛎不同

生长阶段的遗传力；采用两性状分析法，计算

各性状间的遗传相关和表型相关。

yij = ¹+ Ti + eij模型1：

式中，yij为第j个家系的第i个长牡蛎个体的生长

性状观测值，μ为生长性状的均值，Ti为第 i个长

牡蛎个体生长性状的个体加性遗传效应，eij为第

j个家系的第i个长牡蛎生长性状的随机残差。

数据分析前，根据亲本信息及交配设计

表，建立系谱信息文件；为了消除因亲本来源

不同导致的杂交效应对遗传参数估算的影响，

在系谱信息中，将不同来源的亲本以遗传组分

(genetic group)来处理。数据分析过程中，将平均

值作为固定效应，单个个体育种值作为随机效

应；当将家系效应作为随机效应后，使得个体

育种值效应不显著，故剔除家系效应。

利用模型 1在计算生长性状狭义遗传力

(h2)时，采用公式(1)。在估计性状间的遗传相关

(rG)和表型相关 (rP)时，分别采用公式 (2)和 (3)。
计算公式：

h2 =
VA

VA + Ve
(1)

rG =
Covt1;t2p
Vt1£ Vt2

(2)

rP =
Covt1;t2+ Covep

(Vt1+ Ve1)£ (Vt2+ Ve2)
(3)

式中，VA表示加性遗传方差，Ve表示误差方差；

Covt1, t2表示生长性状两指标间的协方差，Vt1，

Vt2表示两指标的遗传方差；Cove表示两指标间的

误差协方差，Ve1，Ve2表示两指标的误差方差。

②生长性状总遗传力、遗传相关分析—

亲本模型(模型2)。

yij klm = ¹+ S i + Dj+Tim ek + Sitel + eij klm

亲本模型(模型2)：

式中，yijklm为第m个长牡蛎个体的生长性状观测

值，μ为生长性状的均值，Si是第 i个雄性亲本，

Dj是第j个雌性亲本，将Timek表示第k个时间的长

牡蛎，Sitel表示第  l个地点的长牡蛎，eijklm为第

m个长牡蛎生长性状的随机残差。

数据分析过程中，将Site和Time作为固定效

应，雄性亲本和雌性亲本作为随机效应；当将

家系效应作为随机效应后，模型不收敛，故将

家系效应剔除。由于长牡蛎在非繁殖季节难以

辨别雌雄，因此，性别未包含在固定效应中。

利用模型2在计算生长性状狭义遗传力(h2)时，采

用公式(4)，其中VS、VD、Ve分别代表父本、母本

的遗传方差和残差方差。生长性状各指标间的

遗传相关(rG)和表型相关(rP)的计算公式同公式
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(2)和(3)。

h2 =
2£ (VS + VD)

VS + VD + Ve
(4)

以遗传相关绝对值(|rg|)和表型相关(|rp|)小于

0.5记为弱相关，以0.5<|rg|和 |rp|<0.9记为中等相

关，以|rg|和|rp|>0.9记为强相关。

2    结果

2.1    不同海域和不同时间段长牡蛎生长性状

的遗传力比较

利用个体模型计算不同海域和不同时间段

的长牡蛎遗传力，结果显示各海域、各时间段

的遗传力不同。各指标的遗传力在表1和表2中的

对角线上。与乳山海域相比，崆峒岛海域各指

标的遗传力偏高。

运用亲本模型，将各个时间段和地点作为

固定效应，计算得到生长性状指标SH、SL、

SW和WW的遗传力分别为0.25±0.08，0.29±0.09，
0.14±0.05和0.26±0.09；各指标遗传力结果在表3
的对角线上。

乳山海域长牡蛎生长性状各指标的遗传力

乳山海域生长性状各指标的遗传力为中高遗传

力，变化范围：0.30~0.51，SL遗传力为0.28~
0.49，SW：0.31~0.37，WW：0.35~0.44。在各时

间段中，188日龄SH和SL遗传力最低 (0.30和
0.28)；338日龄SH和WW的遗传力最高 (0.55和
0.44)；474日龄SL的遗传力最高(0.49)；560日龄

SW的遗传力最高(0.37)。
崆峒岛海域长牡蛎生长性状各指标的遗传

力        崆峒岛海域生长性状遗传力为高遗传力，

SH变化范围为0.40~0.55，SL遗传力为0.55~0.65，
SW：0.34~0.55，WW：0.44~0.67。在各时间段

中， 3 3 8日龄 S H和 S W的遗传力最高 ( 0 . 5 2和

0.55)；560日龄SL和WW的遗传力最高 (0.65和
0.67)。

2.2    不同海域和不同时间段长牡蛎生长性状

的表型相关和遗传相关

总体来讲，性状间的遗传相关大于表型相

关。不同海域、不同时间段表型相关和遗传相

关的结果不同，各指标的遗传相关值在表1和表2
中的对角线上方，表型相关值在对角线下方。

将各个时间段和地点作为固定效应，获得总的

遗传相关值，其中SL与WW的遗传相关值最高

(0.97)，指标间存在显著相关；而SH与SL，及

SH与WW的表型相关值也较高，均为0.90(表3)，
指标间也存在显著相关。

乳山海域长牡蛎生长性状各指标的表型相

关和遗传相关        研究发现生长性状各指标间相

表 1    乳山海域长牡蛎不同时间段的遗传力、遗传相关和表型相关——模型1

Tab. 1    Heritability, genetic correlation and phenotypic correlation of different time periods in Rushan area-model 1

日龄/d
age

指标

index

188 d 338 d 474 d

SH SL SH SL SW WW SH SL SW WW

188 d SH 0.30±0.11 0.86±0.09***

SL 0.76±0.03*** 0.28±0.10

338 d SH 0.55±0.13 0.73±0.15*** 1.00±0.01*** 0.78±0.12***

SL 0.62±0.06*** 0.33±0.11 0.56±0.23*** 0.96±0.03***

SW 0.54±0.06*** 0.40±0.07*** 0.32±0.12 0.69±0.17***

WW 0.73±0.05*** 0.79±0.03*** 0.59±0.06*** 0.44±0.13

474 d SH 0.44±0.13 0.81±0.11*** 0.79±0.14*** 0.83±0.10***

SL 0.63±0.06*** 0.49±0.13 0.73±0.16*** 0.93±0.05***

SW 0.46±0.06*** 0.46±0.07*** 0.31±0.11 0.69±0.19***

WW 0.76±0.04*** 0.74±0.04*** 0.49±0.06*** 0.35±0.12

注：遗传力(加粗，对角线)、遗传相关(对角线上方)和表型相关(对角线下方)；表中数值为测量值±标准误； ***表示在0.001水平相关性显著。

SH.壳高；SL.壳长；SW.壳宽；WW.湿重。下同

Notes: heritability (in bold, on the diagonal), genetic (above diagonal) and phenotypic (below diagonal) correlations; values are estimates ± standard
errors; ***indicates significant correlation at 0.001 level. Shell height (SH), shell length (SL), shell width (SW) and wet weight (WW).The same below
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关性均达到极显著水平(P<0.001)。SH与WW在不

同时间的遗传相关和表型相关值均较高 (0.73~
0.83)。在不同时间段，两指标间的遗传相关值均

高于表型相关值，说明SH与SL可能受同一组基

因控制；由于环境因素的影响，导致表型相关

值较低。SL与WW的遗传相关均高于各指标与

WW的遗传相关值，接近或者高于0.90，说明通

过对长牡蛎SL指标的选育可以协同提高WW指

标；SL与WW的表型相关值在0.75左右，低于其

遗 传 相 关 值 。 其 他 指 标 间 的 遗 传 相 关 值 在

0.56~1.00，表型相关值在0.35~0.76。性状间的遗

传相关和表型相关值随着生长时间的增长，总

体上呈下降趋势。

崆峒岛海域长牡蛎各性状间的表型相关和

遗传相关        崆峒岛海域与乳山海域各性状间的

表型相关和遗传相关相似。SL与WW的遗传相关

最高，且都达到极显著水平(P<0.001)；其次是

SL与SH，这两个性状的遗传相关值从188日龄到

560日龄逐渐降低，但也均都达到极显著水平

(P<0.001)。474日龄时，SL和SW的遗传相关最低

(0.27±0.30)，未达到显著水平(P>0.05)。其他指标

间的遗传相关值为0.47~0.80，表型相关值为0.47~
0.65。

3    讨论

3.1    长牡蛎遗传力分析

研究数量性状遗传参数时，遗传力不仅是

性状本身独有的特性，也是群体遗传结构和该

群体所在环境的一个综合体现。一般而言，在

讨论遗传力时，除了需标明是品种 /品系的具体

性状以外，还需说明是群体以及群体所处的环

境[19]。本研究报道了长牡蛎在乳山和崆峒岛海域

不同生长阶段的遗传力以及生长性状各指标间

的相关性分析，这有利于利用两海域间的基因

与环境互作数据，通过一个海域的生长性状数

据计算另一海域该性状的间接选育反应。

由于实验用亲本来自中、日、韩3个群体，

进行遗传参数分析时，为了消除群体间杂交效

应对遗传参数的影响，在个体模型系谱设置

时，将不同来源的亲本设置为不同的遗传组份

(genetic groups)。Quaas等 [20]认为依据出生年份、

地理群体以及系谱信息，可以将不同的亲本设

表 2    崆峒岛海域长牡蛎不同时间段的遗传力、遗传相关和表型相关——模型1

Tab. 2    Heritability, genetic correlation and phenotypic correlation of different time periods in Kongtong Island area-model 1

日龄/d
age

指标

index

188 d 338 d 474 d

SH SL SH SL SW WW SH SL SW WW

188 d SH 0.51±0.13 0.97±0.02***

SL 0.89±0.02*** 0.57±0.13

338 d SH 0.55±0.14 0.90±0.06*** 0.84±0.09*** 0.79±0.11***

SL 0.83±0.04*** 0.63±0.14 0.67±0.17*** 0.87±0.08***

SW 0.69±0.06*** 0.60±0.08*** 0.55±0.14 0.80±0.11***

WW 0.78±0.05*** 0.80±0.04*** 0.72±0.05*** 0.48±0.13

474 d SH 0.40±0.13 0.79±0.12*** 0.27±0.30 ns 0.80±0.11***

SL 0.61±0.06*** 0.58±0.14 0.47±0.24* 0.96±0.03***

SW 0.40±0.08*** 0.44±0.08*** 0.34±0.13 0.64±0.19***

WW 0.77±0.04*** 0.81±0.03*** 0.64±0.05*** 0.44±0.13

注： ns. 在0.05水平相关性不显著；*在0.05水平相关性显著

Notes: ns indicates no significant correlation at 0.05 level ; * indicates significant correlation at 0.05 level

表 3    总遗传力、遗传相关和表型相关——模型2

Tab. 3    Total heritability, genetic correlation and
phenotypic correlation-model 2

指标

index SH SL SW WW

SH 0.25±0.08 0.85±0.07*** 0.70±0.15*** 0.84±0.07***

SL 0.90±0.004*** 0.29±0.09 0.76±0.12*** 0.97±0.02***

SW 0.82±0.003*** 0.80±0.007*** 0.14±0.05 0.77±0.12***

WW 0.90±0.003*** 0.88±0.004*** 0.82±0.006*** 0.26±0.09
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置成不同的遗传组。当父母本信息不明确时，

可以通过虚拟设置祖先的方式来建立遗传组，

以便明确亲本对子代的遗传贡献 [20-22]。但也有学

者认为，在系谱信息中，如果多代亲本子代之

间的遗传关系明确，遗传组对遗传选育的影响

不大，就没必要设置遗传组 [21，23-24]。在亲本模型

中，无法使用系谱信息将各不同来源的亲本区

分开来。由于不同选育群体间杂交可能产生杂

交效应，而在亲本模型中却无法将显性效应从

加性效应中剖分出来，可能导致遗传力不准

确；但是在个体模型中，将不同来源的亲本设

置成不同的遗传组后，可以有效地剔除由于杂

交导致的显性效应。

本实验运用两个模型分析了乳山和崆峒岛

海域不同时间段的遗传力参数，结果显示长牡

蛎生长性状各指标的遗传力在0.28~0.65，属于中

高遗传力，与前人的报道相似 [25]。Lannan[1]报道

了18月龄长牡蛎的体质量广义遗传力(包括加性

和非加性遗传方差)为0.33。Hedgecock等[2]估算了

长牡蛎收获时肉重的狭义遗传力约为0.20。Evans
等 [3]采用中亲–子代回归法估算了640日龄成体长

牡蛎体质量的狭义遗传力为0.003~0.313。在国

内，王庆志等 [7]利用未经选育的威海本地养殖群

体构建家系，估算了360日龄长牡蛎生长性状的

遗传参数，发现壳高和总重具有中高的遗传

力。Cong等 [8]利用全因子交配设计法构建了45个
家系，对12月龄的长牡蛎成体的进行了壳高、壳

长、壳宽和总重的遗传力分析，各性状的遗传

力介于0.3~0.5，也属于中高等遗传力。王庆志等[25]

采用全同胞组内相关分析法，分析了长牡蛎幼

虫壳高的遗传力为0.161~0.387，壳长的遗传力

0.139~0.398，两者均为中等遗传力。

3.2    长牡蛎性状间遗传相关分析

对于两性状间的表型相关，是由遗传相关

和环境相关共同作用产生的。如果两性状的遗

传力均比较低，表型相关主要是由环境协方差

引起；相反，如果两性状的遗传力均较高，则

遗传相关起主要作用。但是有时正遗传相关可

能会被负环境相关相抵消，而导致表型相关值

近似于零[26]。

如果两性状间的遗传相关接近1或–1，表明

通过对一个性状的选育可以对另一个性状产生

高的相关反应[26]。如果两性状间的负相关，说明

对其中一个性状的选育会对另一个性状产生拮

抗效应，难以在同一个群体中同时实现这两个

性状的同时提高。因此，在选育过程中，遗传

相关对了解每个性状的遗传背景，掌握对目标

性状的选育是否有影响以及对其他性状影响的

大小非常重要。

大多数数量性状间是相互关联的，性状之

间协同变化的根本原因可能是控制他们性状的

可能是同一个 /多个基因，也可能是各性状受到

同样的环境因素的影响。由基因连锁和基因的

多效性引起的遗传相关，使生物体不同的性状

间存在不同程度的相关性。在本研究中，生长

性状各指标间存在较高的正遗传相关，说明对

其中一个指标的选育可以对其他指标起到协同

提高的作用。王庆志等 [7]研究在研究威海海域养

殖的长牡蛎成体时，发现其壳高、壳长、壳宽

和体质量的表型相关和遗传相关均为正值。王

庆志等[25]对长牡蛎幼虫不同生长时期的壳高和壳

长的遗传相关和表型相关进行了研究，相关性

均 为 正 值 ， 表 明 壳 高 和 壳 长 互 相 影 响 。

Ernande等 [27]对长牡蛎早期幼虫的研究发现，幼

虫的生长速度和附着期的大小存在遗传正相关。
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Analysis of heritability, genetic correlation and phenotypic correlation for
growth trait in Pacific oyster (Crassostrea gigas)

LI Huanjun 1,     XU Tao 2,     WANG Weijun 1*,     LI Bin 1,     CHEN Jianqiang 1,    
SUN Guohua 1,     LIU Zhaocun 3,     YANG Jianmin 1*

(1. Shandong Marine Resource and Environment Research Institute, Yantai    264006, China;
2. Fisheries Technology Extension Station of Shandong Province, Jinan    250013, China;

3. Shandong Huachun Fisheries Co., Ltd., Dongying    257200, China)

Abstract: Pacific oyster (Crassostrea gigas) has the characters of strong environmental adaptation, fast growth,
delicious  flavor  and rich  nutrition.  C. gigas  is  the  most  widely  cultivated aquaculture  species,  the  highest
production economic shellfish in the world. When carrying out genetic breeding of animals, genetic parameters
play important role in such aspects: individual genetic evaluation, selection response prediction, best breeding
scheme design and improving the efficiency of selective breeding. This study conducted the experiment at the both
north and south sides of the Shandong Peninsula. Ru Shan (RS) area is the main market of oyster in Shandong
Province. Through market research, about 90% of the oyster come from RS area in the winter market of Shandong
Province. Kong Tong Dao (KTD) area is another main market of oyster in Shandong Province, which can have up
to 50%–70% market share in spring and summer of Yantai aquatic market. Genetic parameters of different strains
and in different environment will  be different.  Although the same genotype materials,  when environmental
contributions to phenotypic variation change, its genetic parameters will be changed. Strictly speaking, the genetic
parameters of specific groups can only be applied to a particular environment. In order to improve the efficiency of
selective breeding, obtaining important economic characters of heritability and genetic correlation of genetic
parameters in specific environment is very important. So far, no report of genetic parameters in C. gigas has been
found about RS and KTD area. In order to find out heritability, genetic correlation and phenotypic correlation of
growth traits in C. gigas in RS and KTD areas, this study was carried out by partial factor mating design and
artificial insemination method to establish the family, and the oyster families were bred in RS and KTD areas. The
mixed linear model was used to estimate genetic parameters of growth traits of the RS and KTD areas at the age of
188 days, 338 days and 474 days in C. gigas. The results show that the index of growth traits of C. gigas at
different age, heritability in RS area was 0.28–0.55, which was medium to high heritability, heritability in KTD
area was 0.34–0.63, which was high heritability. Compared with the RS area, heritability of growth trait in KTD
area was height. By using the parent model, the age and location as fixed effects, and calculated heritability of the
shell height (SH), shell length (SL), shell width (SW) and wet weight (WW), which were: 0.25±0.08, 0.29±0.09,
0.14±0.05 and 0.05±0.09. Genetic correlation and phenotypic correlation were varied at different areas and
different age, but both correlations presented here were positive between each index. In general, the genetic
correlation is higher than the phenotypic correlation between each index. Results of this study could provide data
support of breeding route at both sides of north and south of Shandong Peninsula. The results also could help to
obtain quantitative genetics parameter of growth trait in C. gigas in these areas.
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