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长牡蛎‘海大 1 号’生长及育种性能分析 

孟乾, 李琪, 王许波, 张景晓, 于瑞海 

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: 为了研究长牡蛎(Crassostrea gigas)新品种‘海大 1 号’的生长和育种性能, 本研究采用巢式设计, 构建了‘海大

1 号’ 21 个全同胞家系和 7 个半同胞家系, 分析其表型参数、表型相关、遗传力及遗传相关性。结果表明, 200 日龄

时, ‘海大 1 号’与对照组野生长牡蛎的 3 个家系相比, 壳高、壳长、壳宽和总重平均分别提高 17%、27%、29%、

85%, ‘海大 1 号’具有显著的生长优势; 现实遗传力分别为 0.128±0.148、0.145±0.190、0.131±0.219、0.135±0.135, 属

于中低等遗传力。表型相关和遗传相关均为正相关, 相关系数的范围为 0.730~0.962、0.503~0.768。育种值分析显

示, 通过个体间比较(30%选择强度), 表型值和育种值选留个体相同率为 71%~74%, 育种值比表型值选择效率高

17%~28%; 通过家系间比较(50%选择强度), 表型值和育种值选留家系相同率为 70%~90%, 育种值比表型值选择

效率高 3%~34%。研究结果为制定合理的长牡蛎育种规划、推广新品种长牡蛎‘海大 1 号’及长牡蛎的良种化提供基

础资料。 
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良种选育是实现水产品增产和水产品品质提

高的有效途径 , 可促进水产养殖业持续健康发

展。与畜禽动物相比, 水产动物的遗传育种起步

较晚, 因而在遗传改良上具有很大的空间[1]。传统

的选择育种是根据表型值进行选择, 受环境影响

大且耗时较长, 存在一定的盲目性。目前, 人们更

多的利用数量遗传学理论提高水产动物的生产力

性状, 盛志廉等 [2]认为准确地估计遗传进展是水

产动物选择育种项目成功的关键; 提高育种值的

准确性可提高后代的遗传进展, 加快目标性状的

遗传改良。育种值估计是水产动物选种的基础 , 

开展遗传参数评估是育种值估计的基本要素[3]。

1971 年首次提出的约束最大似然法(restricted ma-

ximum likelihood, REML)是进行遗传参数评估的

常用方法[4]。动物模型最佳线性无偏预测法(best 

linear unbiased prediction, BLUP)是目前应用最为

广泛的遗传评定模型, 既可反映出育种群的动态

性又可实现固定效应以及随机效应育种值的最佳

线性无偏估计。近几年, 越来越多的国内学者应

用 REML 和 BLUP 方法对水产动物进行的遗传改

良及育种值估计 , 如在牙鲆 (Paralichthys oliva-

ceus)[5]、大菱鲆(Scophthalmus maximus)[6]、菲律

宾蛤仔(Ruditapes philippinarum)[7]、三疣梭子蟹

(Portunus trituberculatus)[8]等都有报道。 

长牡蛎(Crassostrea gigas)是世界上养殖范围

最广、产量最高的经济贝类。近年来, 由于近亲

交配以及累代养殖等各种原因, 致使中国养殖的

长牡蛎出现了品质和规格下降等问题[9], 严重影

响了国内牡蛎养殖业的健康可持续发展。因此 , 

对长牡蛎进行遗传改良, 培育生长快、品质优良

的新品种尤为重要。 

利用群体选育, 中国海洋大学成功培育了生

长迅速、壳型规则的长牡蛎新品种‘海大 1 号’。本

研究利用长牡蛎‘海大 1 号’建立家系, 测定其子代
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的壳高、壳长、壳宽和总重等生长性状, 分析各家

系的生长性能; 以 REML 方法估计遗传参数, 利用

BLUP 方法对‘海大 1 号’进行育种性能分析, 研究

其在长牡蛎育种中的应用, 以期为制定合理的长

牡蛎育种规划及长牡蛎的良种化提供基础资料。 

1  材料和方法 

1.1  家系的建立 

以长牡蛎新品种‘海大 1 号’和乳山野生牡蛎

为亲贝, 挑选大小整齐, 体质健壮, 无损伤的 2 龄

贝 100 个个体进行亲贝的蓄养与促熟, 定期取样

镜检精卵发育情况。经过 1 个月的蓄养, 亲贝发

育成熟, 采用巢式交配设计, 选取性腺发育良好

的 7 个雄性个体和 21 个雌性个体建立 21 个‘海大

1 号’全同胞家系和 7 个半同胞家系。从乳山野生

牡蛎中挑选雌雄个体各 3 个, 通过单对交配, 建

立 3 个全同胞家系, 作为对照组。 

人工取出的卵和精子均单独存放以控制受

精。授精 30 min 后, 倒掉多余的精子并洗卵, 再

转移到 100 L 塑料桶中培育 50 d, 标记各家系后

放入同一海区养殖。整个过程操作严格, 避免家

系间的污染。 

1.2  生长性状的测量 

在长牡蛎生长至 200 日龄的时候, 从各个家

系随机选取 30 个个体, 用游标卡尺测量壳高、壳

长、壳宽, 精确至 0.1 mm, 用电子天平测量总重, 

精确到 0.1 g。 

1.3  育种性能分析 

1.3.1  表型分析  实验数据采用 SPSS(20.0)软件

进行单因子方差分析, 结合最小显著法 LSD 多重

比较分析各家系间差异, 显著性水平设为 P<0.05。 

1.3.2  分析模型   采用单性状动物模型估计长 

牡蛎‘海大 1 号’200 日龄生长性状的遗传参数和育

种值: 

yijk= μ+ai+fj+lk+eijk 

式中, yijk 为第 i 个体的性状观察值, μ 为生长性状

群体均值, ai 为第 i 个体加性效应(育种值), fj 为第

j 个桶的固定效应, lk 为全同胞效应, eijk 为随机残

差效应。 

1.3.3  数据处理与分析  利用 ASREML 软件的

REML 方法计算表型变量的方差组分, 进行遗传

力评估, 并用 BLUP 法进行家系育种值预测。 

2  结果与分析 

2.1  长牡蛎表型值 

‘海大 1号’长牡蛎 200日龄家系表型参数见表

1。各家系的壳高、壳长、壳宽和总重等生长性状

均与对照组之间存在较大的差异, ‘海大 1 号’家系

壳高均提高 17%, 壳长平均提高 27%, 壳宽平均

提高 29%, 总重平均提高 85%。壳高、壳长、壳

宽和总重最大和最小均值分别为 44.54 mm 和

27.33 mm、29.99 mm 和 17.37 mm、13.98 mm 和

8.45 mm、10.65 g 和 3.19 g。采用 LSD 法进行差

异显著性检验, 多数家系生长性状显著高于对照

组家系(P<0.05), 表现出良好的生长优势 , 只有

家系 5、9、10 和 11 与对照组无显著差异, 表明

长牡蛎‘海大 1 号’具有优越的生长性能。 

2.2  遗传参数估计 

利用 ASREML 软件计算出 200 日龄长牡蛎

‘海大 1 号’壳高、壳长、壳宽和总重的性状遗传

力分别为 0.128±0.148、0.145±0.19、0.131±0.219、

0.135±0.135, 属于中低等遗传力(表 2)。长牡蛎的

各性状间的表型相关和遗传相关均为正相关(表

3)。遗传相关方面, 壳高与总重、壳长及壳长与总

重的相关性较高 , 分别为 0.946±0.031、0.953± 

0.034、0.962±0.027, 最低为壳长与壳宽 0.730± 

0.137; 表型相关方面, 壳高与总重的相关性最高

为 0.768±0.031, 最低为壳长与壳宽 0.503±0.045。 

2.3  育种值预测与亲本选留 

根据个体育种值和表型值两种方法进行选择, 

再将两种方法的结果进行比较, 壳高育种值与其

表型值选留个体相同率为 74%, 壳长育种值与其

表型值选留个体相同率为 72%, 壳宽育种值与其

表型值选留个体相同率为 71%, 总重育种值与其

表型值选留个体相同率为 71%。对上述两种方法

选留的个体的育种均值进行比较, 发现壳高、壳

长、壳宽和总重育种值选择效率比其表型值选择

分别高 26%、28%、17%、25%。可以看出, 依据

育种值对个体进行选留的方法能使下一代更快地

获得遗传进展。 
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表 1  200 日龄‘海大 1 号’长牡蛎生长数据的表型参数 
Tab. 1  Phenotype parameters of growth traits of 200-day-old Pacific oyster ‘Haida No. 1’ 

n= 630; x ±SE 

家系 family 壳高/mm shell height 壳长/mm shell length 壳宽/mm shell width 总重/g total weight 

1 44.545.51 29.994.95 13.983.64 10.654.33 

2 42.855.98 28.996.38 12.772.69 9.523.74 

3 41.308.16 25.606.52 14.453.76 8.394.59 

4 41.055.91 27.845.32 13.142.98 8.022.54 

5 29.304.43 20.492.67 9.811.56 3.190.92 

6 44.688.06 29.976.85 14.032.92 9.853.83 

7 34.807.76 20.473.62 13.453.24 4.112.33 

8 37.545.96 23.294.82 11.852.55 4.982.31 

9 32.825.87 20.234.18 11.843.72 4.192.25 

10 32.975.54 20.564.18 10.002.03 3.801.34 

11 27.336.08 17.373.50 8.452.21 3.250.93 

12 30.087.29 20.223.92 9.042.54 3.611.62 

13 36.118.08 21.236.43 10.633.24 4.932.82 

14 37.467.89 22.664.30 11.463.94 5.302.38 

15 39.979.49 22.065.47 11.033.15 5.763.47 

16 37.086.70 23.735.52 11.692.94 5.752.69 

17 36.657.06 22.704.62 11.032.45 5.362.89 

18 34.327.03 22.154.14 11.202.56 4.672.41 

19 31.614.74 20.773.84 10.872.17 4.061.53 

20 34.986.81 20.744.37 10.382.08 4.802.37 

21 36.335.20 21.463.40 10.902.99 6.372.43 

平均值 mean 36.376.65 22.984.71 11.522.83 5.742.56 

对照组 control 31.064.91 18.123.66 8.961.19 3.111.02 
 

表 2  200 日龄‘海大 1 号’长牡蛎生长性状的方差组分 
Tab. 2  Variance components of growth traits of 200-day-old Pacific oyster ‘Haida No. 1’ 

n=630; x ±SE 

性状 trait 加性效应方差 additive effect variance, VA 剩余方差 residual variance, VR 遗传力 heritability, h2 

壳高 shell height 7.86±8.99 44.36±5.40 0.128±0.148 

壳长 shell length 4.50±4.89 22.58±2.91 0.145±0.159 

壳宽 shell width 1.32±2.19 7.93±1.23 0.131±0.219 

总重 total weight 1.38±1.36 7.33±0.84 0.135±0.135 

 

表 3  长牡蛎‘海大 1 号’生长性状的遗传参数 
Tab. 3  Genetic parameters of growth-related traits in the Pacific oyster ‘Haida No. 1’ 

n=630; x ± SE 

性状 trait 壳高 shell height 壳长 shell length 壳宽 shell width 总重 total weight 

壳高 shell height 0.128±0.148 0.953±0.034 0.841±0.092 0.946±0.031 

壳长 shell length 0.604±0.047 0.145±0.159 0.730±0.137 0.962±0.027 

壳宽 shell width 0.539±0.045 0.503±0.046 0.131±0.219 0.741±0.127 

总重 total weight 0.768±0.031 0.752±0.030 0.603±0.042 0.135±0.135 

注: 对角线下方为表型相关, 对角线上方为遗传相关, 对角线上粗体为遗传力. 

Note: Below the diagonal are the estimates of phenotypic correlations and above the diagonal are the genetic correlations, and heritabilities 
are in bold. 
 

利用上述两种方法对家系进行选留, 200 日龄

长牡蛎‘海大 1 号’壳高、壳长、壳宽和总重的育

种值与表型值选择的家系相同率分别为 90%、

80%、70%、90%。由此可见, 在进行家系选择时, 

两种选留方式选择的家系差异不大。以 50%作为

选择强度, 根据育种值和表型选留的家系如表 4 
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表 4  不同选择方式对长牡蛎‘海大 1 号’F1 家系的选择结果 
Tab. 4  Selective results of F1 families by different methods in the Pacific oyster ‘Haida No.1’ 

选择方式 selection method 

壳高 shell height 壳长 shell length 壳宽 shell width 总重 total weight 

育种值 BV 表型值 PV 育种值 BV 表型值 PV 育种值 BV 表型值 PV 育种值 BV 表型值 PV 

6 1 6 1 6 1 6 1 

15 6 1 6 3 3 1 6 

1 2 2 2 7 6 21 2 

21 3 4 4 1 7 2 3 

2 4 16 3 16 4 4 4 

4 15 21 16 21 2 16 21 

16 8 17 8 4 8 15 15 

17 14 18 17 18 9 3 16 

3 16 14 14 19 16 17 17 

14 17 20 18 14 14 20 14 

注: 表中数字表示家系编号. 

Note: Figures in the table are the family numbers. 

 

所示。比较两种标准下选留家系的育种均值发现, 

200 日龄壳高、壳长、壳宽和总重育种值选择效

率比其表型值选择分别高 8%、14%、34%、3%, 表

明两种选留家系的方法存在差异, 但是依据总重

进行选育时, 两种方式的差异不大。 

3  讨论 

对 200日龄长牡蛎‘海大 1号’和对照组的表型

参数进行分析, 结果表明, 与对照组相比, 长牡

蛎‘海大 1 号’具有良好的生长性能, 生长速度显

著快于野生牡蛎。Rutten 等[10]研究发现共同环境

效应(c2)随着尼罗罗非鱼(Oreochromis niloticus L.)

年龄的增长而平稳下降; 高保全等[8]对三疣梭子

蟹的研究中表明三疣梭子蟹遗传育种中选择时间

越接近收获期, 结果越精确。因此, 本研究采用

200 日龄的长牡蛎新品种‘海大 1 号’生长测量数据, 

以得到更加准确的结果。 

利用单性状动物模型和 REML 法估计了长牡

蛎‘海大 1 号’的壳高、壳长、壳宽和总重等生长

性状的方差组分、遗传力、遗传相关、表型相关

等参数, 其壳高、壳长、壳宽和总重的遗传力分

别为 0.128±0.148、0.145±0.190、0.131±0.219、0.135± 

0.135, 属于中低度遗传力, 低于王庆志等[11]的研

究结果。这可能与研究时使用的牡蛎群体遗传背

景不同有关, 选择会对遗传力造成影响, 从理论

上选择将导致遗传基础一致性增强, 即 σ2 下降,  

h2 也下降[2]。本研究所用亲本经过了多代的选择, 

因此会造成遗传力估计上的差异。Maluwa[12]在罗

非鱼(O. shiranus)选育过程中也获得了同样结果。

研究时期的不同也可能带来遗传力评估结果的差

异。刘峰等[5]研究发现不同时期的牙鲆的遗传力

会存在一定的差异。王庆志等[11, 13]在评估长牡蛎

不同发育时期遗传参数时也得到相似的结论。此

外, 不同遗传力估计方法也会导致估算结果的不

一致。与 REML 法和单性状动物模型相比, 全同

胞组内相关法由于不能充分利用个体间的亲缘资

料, 导致其进行遗传力估计时估计值一般偏高。

Reagan 等[14]和栾生等[15]分别使用全同胞组内相

关法和动物模型对斑点叉尾鮰(Ictalures punctatus)

的体重遗传力进行估计 , 前者估计的遗传力为

0.75, 后者为 0.41。另外, 选取样本数量的变化也

会对遗传力的估计造成影响。 

遗传相关也是育种中重要的评估参数之一 , 

它反映两个性状之间由于各种遗传原因造成的相

关程度的大小, 是进行间接选择时必不可少的参

考依据。本研究中壳高、壳长、壳宽和总重的遗

传相关为 0.73~0.95, 各性状间的遗传相关均比较

显著, 表明以壳高为目标性状选育的同时也会间

接对壳长、壳宽、总重性状进行选育。 

育种值又称估计育种值 (estimated breeding 

value, EBV), BLUP 法可较准确地估测育种值, 目

前在水产动物育种值估计中应用越来越广泛。本
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研究利用 BLUP 方法对长牡蛎‘海大 1 号’的育种

值进行估计, 分别在个体和家系两方面比较了长

牡蛎‘海大 1 号’育种值选择与表型值选择的效率

差异。在家系间对育种值和表型值选育进行比较, 

发现育种值选择效率提高 3%~34%; 在个体间比

较时, 前者比后者的选择效率高 17%~28%。类似

结果在鱼类及甲壳类动物育种研究中均有报道。

刘峰等[5]根据体重和全长的育种值和表型值对牙

鲆进行选择, 比较两种方法后发现, 前者比后者

高 32.3%和 35.4%。高保全等[8]发现利用家系育种

值进行选择时, 三疣梭子蟹的甲宽、体高和体重

的选择效率分别比表型值选择高 19.4%、14.8%和

16.9%。马爱军等[6]发现根据育种值对大菱鲆家系

进行选择比根据表型值选择家系的效率高 24.8%。

因此, 在制定长牡蛎育种计划时可以根据家系和

个体育种值对家系和个体进行选留, 以加快后代

获得遗传进展的速度。然而, 由于 BLUP 法选留

的个体往往来自同一个家系, 存在近交衰退的风

险 [1], 因此, 在制定育种计划的时候还应采取一

些措施, 如使用相对较大的基础群体以及制定更

合理的交配方案, 来减缓近交衰退[16]。 
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Analysis of growth performance and breeding value of the Pacific 
oyster ‘Haida No.1’ 

MENG Qian, LI Qi, WANG Xubo, ZHANG Jingxiao, YU Ruihai 

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

Abstract: The Pacific oyster, Crassostrea gigas, is an aquatic species which is widely cultivated globally and cul-
tured mainly in Liaoning, Shandong, and Jiangsu Provinces in China. In recent years, various problems such as 
disease and natural-resource depletion have brought enormous economic losses to the culture industry of C. gigas 
owing to its rapid expansion. Therefore, studies on selective breeding for more stress-resistant strains are neces-
sary. In the present study, we estimated the growth performance, heritability, and breeding value of C. gigas ‘Hai-
da No.1’ to analyze the growth and breeding performance using full-sib family mating experiments. In 2015, 21 
full-sib and seven half-sib families were bred. We measured the shell height, shell length, shell width, and total 
weight of 30 individuals in each family at 200 days after hatching. The results showed that the shell height, shell 
length, shell width, and total weight were 17%, 27%, 29%, and 85% higher on day 200 compared with the natural 
population respectively. The heritability on day 200 ranged from 0.128 to 0.145, which is medium-low heritability. 
Phenotypic correlation and genetic correlation were positive and ranged from 0.730 to 0.962 and from 0.503 to 
0.768 respectively. Comparisons between the selection based on breeding value and phenotypic value, were ap-
proximately 70% consistent at the individual level and 70%−90% consistent at the family level. Selection effi-
ciency for growth traits was 3%−34% higher at the family level and 17%−28% higher at the individual level based 
on breeding value than that based on the phenotypic value. The study can provide basic data for management of C. 
gigas and expanding ‘Haida No.1’. 
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