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摘   要：为明确凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei) F1 代核心群体的遗传多样性和遗传结构，本研

究利用 15 对多态性较高的微卫星引物对 15 个凡纳滨对虾全同胞家系进行简单重复序列(simple 
sequence repeat, SSR)分子标记和遗传多样性分析。结果显示，在选择的 15 个 SSRs 位点中，共检

测出 112 个等位基因(number of alleles, Na)，60.453 个有效等位基因(number of effective alleles, Ne)，
多态性信息含量(polymorphism information content, PIC)均值为 0.648。15 个 F1 代核心选育家系的

平均 Ne 为 1.925–2.626，平均观测杂合度(observed heterozygosity, Ho)为 0.425–0.783，平均期望杂

合度(expected heterozygosity, He)为 0.403–0.572。聚类分析表明，15 个家系主要分为 3 个类群，遗

传距离在 0.252–0.574 之间。各家系间遗传分化系数(fixation index, Fst)为 0.112–0.278，表明群体间

存在较大的遗传分化。本研究证明 15 个凡纳滨对虾家系的遗传多样性适中，为后续耐受高水平豆

·生物技术与方法· 
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粕饲料的凡纳滨对虾家系选育工作提供了遗传学证据。 
关键词：凡纳滨对虾；分子标记；核心育种群体；遗传多样性；遗传结构 
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Abstract: To clarify the genetic diversity and structure of the nucleus population of F1-generation 
Litopenaeus vannamei, this study utilized 15 pairs of highly polymorphic microsatellite primers 
to analyze the simple sequence repeat (SSR) markers and genetic diversity in 15 full-sib 
families of L. vannamei. A total of 112 alleles (Na) and 60.453 effective alleles (Ne) were 
identified among the selected 15 SSR loci, with the average polymorphic information content 
(PIC) of 0.648. The average Ne, observed heterozygosity (Ho), and expected heterozygosity (He) 
in the 15 F1 families varied from 1.925 to 2.626, 0.425 to 0.783, and 0.403 to 0.572, 
respectively. The 15 full-sib families were primarily clustered into three categories in the 
phylogenetic analysis, with the genetic distance between families ranging from 0.252 to 0.574. 
Additionally, the genetic differentiation coefficient (Fst) among the families varied from 0.112 
to 0.278, indicating substantial genetic differentiation. Overall, this study suggested that the 
genetic diversity of the 15 full-sib families was moderate, providing valuable genetic insights 
for the subsequent breeding initiatives aimed at enhancing the tolerance of L. vannamei to high 
levels of soybean meal. 
Keywords: Litopenaeus vannamei; molecular markers; nucleus population; genetic diversity; 
genetic structure 

 
 

凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei)原产于

北美太平洋海域，广泛分布于太平洋西海岸至

墨西哥湾中部，具有生长速度快、抗病能力强、

适应性广等特点，是极具经济价值的水产养殖

品种之一[1]。统计数据显示，2022 年我国凡纳

滨对虾年产量达 209.94 万 t，占对虾总产量的

91.58%[2]。随着凡纳滨对虾养殖产业的快速发

展，对优质种苗的需求持续上升。近年来，我

国相继培育出‘中科 1 号’ ‘中兴 1 号’和‘正金阳 1
号’等适应本土养殖环境的凡纳滨对虾新品种
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(系)[3]。然而，由于野生亲体资源受限、缺乏系

统的选育体系等原因，导致国内凡纳滨对虾核心

群体和扩繁群体迭代速度快、后代遗传背景复

杂、群体遗传多样性降低、优良性状退化等[3-4]。

在大规模表型选择的实践中，生长迅速的个体

往往更受青睐，被选作亲本用于产生下一代[4]。

然而，这种人工选择虽然可以在累代的近亲交配

中增强特定遗传特征的纯合度，但在实际生产中

也可能会产生近交衰退(inbreeding depression)，
导致繁育后代的遗传多样性的减少，极大地限

制了种质资源的利用及产业可持续发展[5]。遗

传多样性是生物多样性的基础，是物种生存和

生态系统多样性的重要基础，与物种进化潜力

及应对环境变化的能力密切相关 [6]。因此，需

要利用现代分子生物学技术，及时评估凡纳滨

对虾育种群体的遗传多样性和群体结构，减少

累代近亲繁殖所产生的近交衰退现象，为科学

系统地选育凡纳滨对虾优良新品种(系)提供理

论支撑。 
微卫星标记，是指以少数几个核苷酸(一般

为 1–6 个 )经多次重复组成的简单重复序列

(simple sequence repeats, SSRs)，又称为短串联

重复序列(simple tandem repeats, STRs)，具有高

度多态性、高度复制性、信息含量丰富和高分

辨率等特点[7]。目前，SSRs 已广泛应用于动植

物及微生物领域，为研究物种遗传多样性、亲

权鉴定和育种改良等提供了重要支撑[8-9]。近年

来，部分研究使用 SSRs 标记对凡纳滨对虾群体

进行遗传多样性和遗传结构分析[10-11]。张留所

等[12]利用 10 个 SSRs 位点鉴定了 2 个凡纳滨对

虾选育家系的亲子关系，并首次在凡纳滨对虾

中发现了较大比例的无效等位基因。Zhang 等[13]

利用 108 个扩增酶切片段长度多态性标记

(amplified fragment length polymorphism, AFLP)
组合和 30 个 SSRs 标记构建了凡纳滨对虾遗传

连锁图谱。孙坤等[14]利用 8 个 SSRs 位点对凡

纳滨对虾 69 个家系母本和子代进行系谱重构

和分子亲缘相关度的计算。黄小帅等[15]对广东

3 个主要对虾产区的 7 个养殖群体的种苗样本

进行了遗传多样性分析，结果显示 7 个群体聚

集为 3 个分支，表明不同养殖群体的遗传特征

存在差异。因此，SSRs 标记是评价凡纳滨对虾

遗传多样性的良好工具，能够为凡纳滨对虾良

种选育提供遗传背景分析数据。 
本研究前期基于广东地区现有的主养品种

(系)，收集了来自广东省茂名市、佛山市和湛江

市 8 个养殖场的 10 个不同养殖群体共 600 尾凡

纳滨对虾，对其进行了为期 42 d 的高豆粕低鱼

粉饲料(表 1)养殖实验。根据体长和体重性状参

数，每个养殖群体筛选耐受高豆粕低鱼粉饲料

的凡纳滨对虾雌雄各 15 尾，共计 300 尾作为

F0 代基础选育亲本。采用半定向交尾方式，构

建了 20 个 F1 代全同胞家系，对 15 个存活率高、

生长均一的家系进行了遗传结构和遗传多样性

分析。本研究旨在明确凡纳滨对虾核心育种群

体，为培育具有耐受高水平豆粕性状的凡纳滨

对虾新品种(系)提供遗传学证据。 

1  材料与方法 
1.1  实验材料 

基础群体选取来自广东省茂名市、佛山市

和湛江市共 8 个养殖场的 10 个养殖群体，其中

8 个国内群体(‘正金阳 1 号’ ‘兴海 1 号’ ‘中兴 1
号’和‘桂海 1 号’各 2 个)，2 个国外引进群体

(‘Primo 全抗苗’)，共挑选 600 尾对虾[初始体重

(0.8±0.15) g]，分配到 20 个桶中，在豆粕含量

为 35%的饲粮条件下进行了为期 42 d 的耐受豆

粕养殖实验。所用饲料配方见表 1。实验结束

后，称量每一尾对虾的体长、体重，根据收获

体长和体重参数每个桶选取生长性能前 15 的
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个体，共计 300 尾对虾组成 F0 代亲本群体，进

行人工繁育。采用半定向交尾的方式构建了

20 个全同胞家系(F1 代)，从中选取孵化时间相

近、大小均一、存活率高的 15 个家系，每个家

系随机选取 8 尾对虾，共 120 尾 F1 代对虾，采

集肌肉组织用无水乙醇固定保存，用作不同家

系遗传多样性评估的样本。 
 

表 1  饲料配方及近似组成(干物质) 
Table 1  Formulation and proximate composition 
of experiment diets (dry matter) 
Item Dry matter (%) 

Peru fish meal 15.00 
Soybean meal 35.00 
Peanut bran 12.00 
Chicken meal 10.00 
Wheat flour 18.00 
Fish oil 2.00 
Soybean lecithin 2.70 
Monocalcium phosphate 1.50 
Vitamin premixa 0.20 
Mineral premixb 0.50 
Lysine 0.05 
Methionine 0.35 
Choline chloride 0.20 
NaCl 0.30 
Sodium alginate 1.20 
Microcrystalline cellulose 1.00 
Total 100.00 
Nutrient levelsc  
Crude protein 41.95 
Crude lipid 7.66 
Moisture 7.62 
Ash 10.72 
a: One kilogram of diet provided: VA, 3 230 IU; VD, 1 600 IU; 
VE, 160 mg; VK3, 4 mg; VB1, 4 mg; VB2, 8 mg; VB6, 4.8 mg; 
VB12, 0.016 mg; nicotinic acid, 28 mg; pantothenic acid 
calcium, 16 mg; biotin, 0.064 mg; folic acid, 1.285 mg; 
inositol, 40 mg. b: One kilogram of diet provided: Ca, 1 150 mg; 
K, 180 mg; Mg, 45 mg; Fe, 50 mg; Zn, 40 mg; Mn, 9.5 mg; 
Cu, 7.5 mg; Co, 1.25 mg; I, 0.16 mg; Se, 0.25 mg. c: Nutrient 
levels were measured values. 

1.2  凡纳滨对虾基因组 DNA 提取及检测 
取 30–50 mg 对虾肌肉样品适当剪碎放置

提取板对应孔位；向样品板中每孔加入 400 μL
组织裂解液(武汉天一辉远基因科技有限公司)
和 5 μL 蛋白酶 K(BioFroxx)，振荡混匀，置于

65 ℃恒温箱过夜消化；在新的提取板中每孔分

装 100 μL 磁珠，分装 3 板 500 μL/孔的 75%乙

醇，洗脱板每孔分装 100 μL/80 μL/60 μL (根据

样品状态分装对应体积)洗脱液；次日将提取板

取出，打开 NanoMagBio S-96 全自动核酸提取

仪(武汉纳磁生物科技有限公司)，启动程序裂

解 15 min，裂解完成后，向样品板每个孔中加

入 280 μL 异丙醇；选择对应的程序，检查仪

器状态和提取板信息后运行；运行完成之后，

取 2 μL DNA 原液在 NanoDrop 8000 分光光度

计(Thermo Fisher)上进行 DNA 浓度检测，取

2 μL DNA 原液添加 2 μL 溴酚蓝进行琼脂糖凝

胶电泳检测，检测合格后，样本保存于 4 ℃冰

箱备用。 

1.3  SSR 分型引物设计合成 
根据凡纳滨对虾参考基因组序列分析设计

SSR 引物，从中得到 15 对引物用于实验(表 2)。
SSR 引物序列合成及相关检测分析由武汉天一

华煜基因科技有限公司完成。引物采用接头法

合成，即合成时在上游引物加上 21 bp 的接头

序列。采用接头法进行 PCR 扩增时，第一步为

带接头的上游引物、下游引物与模板结合，得

到带有接头序列的 PCR 产物，第二步为带荧光

基团的接头引物、下游引物与第一步的 PCR 产

物结合，得到带有荧光基团和 21 bp 接头序列

的 PCR 产物(以上步骤均在一个 PCR 体系和程

序中完成)。采用荧光引物进行 PCR 扩增时，

使用 5′端带有荧光基团的上游引物与下游引物

直接对 DNA 模板进行扩增，得到带有荧光基团

的 PCR 产物。 
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表 2  用于凡纳滨对虾基因分型的 SSR 标记信息 
Table 2  SSR markers employed for genotyping the Litopenaeus vannamei samples 
No. Locus Primer sequence (5′→3′) Fluorescence labeling Genomic location Physical position 
1 Lv1017 F: TACAACAGGCGTCCGAGTTG 

R: GACAATCCGCGTGATTCTGC 
HEX LVANscaffold 1017 601 406 

2 Lv1021 F: TAGACAGACGGGAAGCCTGA 
R: ACTCCCAGCGTCTCTTCTCT 

HEX LVANscaffold 1021 86 894 

3 Lv1034 F: AGAAGCTGCGAGCAATCACT 
R: ATTCCTACCATCGCGAGTCG 

FAM LVANscaffold 1034 380 533 

4 Lv1065 F: CACTCGCAAACGTGTTGGAA 
R: GTGGTCGGCCGTGGTATTAT 

FAM LVANscaffold 1065 637 356 

5 Lv1093 F: TCCGCGAAGTGAAATGGGAA 
R: CGCTCGAGCATTCACAGGTA 

FHEX LVANscaffold 1093 679 356 

6 Lv1113 F: CCGCCGCCATTAACTATTGC 
R: GTTTCGCCAAAGCACGTGAT 

FAM LVANscaffold 1113 304 518 

7 Lv1143 F: GGGTCGTAACGTCGCTAGTT 
R: TGGGTTTCGCCTTTACCACA 

ROX LVANscaffold 1143 38 676 

8 Lv1186 F: TCACGCAGCTTCTTCCTACG 
R: TCCTCTTACCTGCTGCCTCT 

HEX LVANscaffold 1186 1 142 179 

9 Lv1208 F: TATCACCCAGTCGCATGCAG 
R: AGCCGTGTTATTGTGAGCGA 

ROX LVANscaffold 1208 158 647 

10 Lv1237 F: GTTTAGTAGCCGTGCTTGCG 
R: TCGTTTCGGGTGATTTCCGT 

ROX LVANscaffold 1237 56 788 

11 Lv1259 F: TGGTGGTGCAACACAATCCA 
R: ATAGCGAGGGAATTCTGCGG 

FAM LVANscaffold 1259 12 427 

12 Lv1279 F: AAGGTGTCTTCACGACCGTC 
R: CTTCGCTCCTCTTCCCACTC 

ROX LVANscaffold 1279 640 228 

13 Lv1340 F: GGCGAGAGTGCAACAGTACT 
R: TTGCTCTGCTTGTGCTCACT 

FAM LVANscaffold 1340 32 622 

14 Lv1378 F: GCGCGTGCATGTGACATATT 
R: CTGTGTCCTGTGCAAAGCTG 

HEX LVANscaffold 1378 1 184 322 

15 Lv1391 F: GGTCTACTCCACTCCGTCCT 
R: GGAGGGCAACACAAAGCAAG 

FAM LVANscaffold 1391 140 807 

 
1.4  荧光 PCR 扩增 

采用 15 对多态性高的引物检测 120 尾对虾

样本，反应在 ABI Veriti 384well 梯度 PCR 仪

(Applied Biosystems)上进行。10 μL PCR 扩增反

应体系包括：5 μL 2×Taq PCR Master Mix (Gene 
Tech)，1 μL 基因组 DNA (约 20 ng)，0.5 μL 上

游引物(浓度 10 pmol/μL)，0.5 μL 下游引物(浓
度 10 pmol/μL)和 3 μL ddH2O。PCR 扩增程序设

置为：95 ℃预变性 5 min；95 ℃变性 30 s，
62–52 ℃梯度退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，10 个

循环；95 ℃变性 30 s，52 ℃退火 30 s，72 ℃
延伸 30 s，25 个循环；72 ℃延伸 20 min，4 ℃
保存。PCR 反应结束后，扩增产物经荧光毛细

管电泳检测。使用 GeneMarker 软件对结果进行

分析，获得每个样品的等位基因数、峰图和基

因型。 

1.5  荧光标记毛细管电泳检测 
荧光标记毛细管电泳检测由武汉天一华煜

基因科技有限公司完成。具体步骤如下：(1) 荧
光 PCR 扩增完成后，取 2 μL PCR 产物进行琼
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脂糖凝胶电泳检测(1%浓度)，通过 PCR 产物的

带型和亮度判断各 SSR 引物扩增的特异性和扩

增效率，根据样本上机检测浓度要求，对各荧

光 PCR 产物进行稀释，得到浓度均一的荧光

PCR 产物。(2) 将稀释至统一浓度的荧光 PCR
产物加至 384 孔反应板中，随后加入混合后的

检测试剂，每个反应孔的总体积为 10 μL，包括

1 μL荧光PCR产物、0.5 μL GeneScan™500 LIZ™ 
(Applied Biosystems)、8.5 μL Hi-Di™ Formamide 
(Applied Biosystems)。将加好样本和试剂的待

检测板离心(4 000 r/min)后放到 PCR 仪上运行

变性程序(95 ℃, 3 min)，变性完成后立即冷却。

(3) 使用 ABI 一代测序仪 3730xl (Applied 
Biosystems)进行毛细管电泳检测，根据上机操

作流程，选择待检测板名称对应的检测文件，

运行 SSR 样本分析检测程序。 

1.6  数据分析 
1.6.1  原始数据分析 

从 ABI 一代测序仪 3730xl 上导出.fsa 格式

原始数据，按检测位点进行分类归档后，分别

导入到 GeneMarker 分析软件中，进行基因型数

据的读取，并按位点名称分别导出 Excel 基因

型原始数据和 PDF 分型峰图文件。 
1.6.2  遗传多样性分析 

在 GenAlEx version 6.501 等软件中，计算

SSR 位点和群体的各项遗传多样性指标，包括

观测等位基因(number of alleles, Na)、有效等位

基因(number of effective alleles, Ne)、香农指数

(Shannon’s information index, I)、多态性信息指

数(polymorphism information content, PIC)、观

测杂合度(observed heterozygosity, Ho)、期望杂

合度 (expected heterozygosity, He)、近交系数

(inbreeding coefficient, Fis) 和固定指数 (fixed 
index, F)。 
1.6.3  群体遗传结构分析 

利用 powermarker 软件计算各群体间的遗传

距离。利用非加权配对算术平均法(unweighted 
pair group method with arithmetic mean, 
UPGMA)进行聚类分析，并绘制环状聚类图。

利用 STRUCTURE 2.3.4 软件对 120 个样本进行

群体结构分析，设置群体数 (true number of 
populations, K)为 1–19，Burn-in 周期为 10 000，
马尔科夫链蒙特卡洛值 (Markov Chain Monte 
Carlo, MCMC)设为 100 000，每个 K 值运行 20 次，

并利用在线工具 STRUCTURE HARVESTER 算

出最佳 ΔK 值(即为最佳群体分层情况)。根据最

佳K值结果作图。结构分析的结果图用CLUMMP
和 DISTRUCT 软件绘制。 
1.6.4  分子方差分析和基因流估算 

根据群体遗传结构分析结果，在 GenAlEx 
version 6.501 软件中计算各群体间和群体内的

变异、分化并进行显著性检验；计算遗传分化

系数(fixation index, Fst)和基因流(Nm)，Nm 按

Wright [16]的公式进行计算：Nm=0.25(1–Fst)/Fst。 

2  结果与分析 
2.1  15 对引物多态性分析 

通过荧光 PCR 和毛细管电泳测序，得到各

位点等位基因的片段大小(图 1)。由表 3 可见，

15 对引物在 120 个样本中共检测出 112 个 Na，

其中，最小 Na 数目为 3，最大 Na 数目为 12，
平均每个位点 Na 数目为 7.467。Ne 总数为

60.453，数值变化范围为 1.425–7.595，平均每

个位点 Ne 为 4.03。I 的平均值为 1.491。Ho 平均

值 0.573。He 的数值平均值为 0.680。PIC 的数

值范围为 0.269–0.855，平均值 0.648。Fis 平均

值为−0.208，数值为−0.543–0.325。 
2.2  家系间的遗传多样性 

由表 4可见，15个家系中Na为 2.267–2.993，
Ne 为 1.925–2.626， I 为 0.645–0.957，Ho 为

0.425–0.783，He 为 0.403–0.572。其中 POP15
家系的 Na、Ne 分别为 2.933 和 2.626，I 为 0.957， 



 
ISSN 1000-3061  CN 11-1998/Q  生物工程学报  Chin J Biotech 

 
 

http://journals.im.ac.cn/cjbcn 

4634 

 

 
 

图 1  不同样品在部分 SSR 标记(Lv1378 和 Lv1017)下的分型峰图 
Figure 1  The example of genetic polymorphism identification (molecular genotyping) in partial SSR 
markers (Lv1378 and Lv1017). 
 
表 3  SSR 位点多态性信息表 
Table 3  Polymorphism at the SSR loci 
SSR locus Na Ne I Ho He Fis PIC Significance 

Lv1017 5.000 2.443 1.086 0.605 0.591 −0.299 0.530 *** 

Lv1021 6.000 3.565 1.514 0.683 0.719 −0.384 0.688 *** 

Lv1034 9.000 2.737 1.369 0.630 0.635 −0.287 0.598 *** 

Lv1065 12.000 7.595 2.198 0.563 0.868 0.034 0.855 *** 

Lv1093 11.000 7.349 2.119 0.420 0.864 0.201 0.849 *** 

Lv1113 6.000 2.363 1.199 0.602 0.577 −0.317 0.545 ns 

Lv1143 5.000 2.473 1.111 0.567 0.596 −0.543 0.542 *** 

Lv1186 3.000 1.425 0.548 0.333 0.298 −0.419 0.269 ns 

Lv1208 11.000 5.388 1.926 0.633 0.814 −0.083 0.793 *** 

Lv1237 11.000 6.758 2.100 0.874 0.852 −0.373 0.836 *** 

Lv1259 5.000 1.766 0.900 0.317 0.434 −0.061 0.410 *** 

Lv1279 5.000 3.697 1.455 0.617 0.730 −0.192 0.691 *** 

Lv1340 9.000 3.164 1.539 0.267 0.684 0.325 0.656 *** 

Lv1378 5.000 3.272 1.307 0.689 0.694 −0.362 0.638 ** 

Lv1391 9.000 6.458 1.989 0.800 0.845 −0.358 0.827 *** 

Mean 7.467 4.030 1.491 0.573 0.680 −0.208 0.648 — 

“ns” means not significant, that is the population conforms to HWE; “*” means significant difference P<0.05; “**” means 
significant difference P<0.01; “***” means significant difference P<0.001. 
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Ho 为 0.783，He 为 0.572，均高于其他家系，表

明 POP15 家系的群体遗传多样性比其他家系更

丰富。此外，仅有 POP5 家系的 F 为正数 0.008，
其余家系均为负数。对 15 个家系通过 15 个

SSRs 位点进行哈迪 -温伯格遗传平衡 (Hardy- 
Weinberg equilibrium, HWE)检验(表 5)，所有家

系都至少在 8 个位点上符合 HWE，各家系分别

在部分位点表现出 HWE 偏离，且在少部分位

点发生了杂合子缺失现象。 

2.3  遗传距离与聚类分析 
利用 powermarker 计算 15 个家系间的遗传

距离[17]，其中家系 POP01 与 POP07 之间遗传

距离最大(0.574)，POP01 与 POP09 之间遗传距

离最小(0.252) (图 2)。基于 Nei’s 遗传距离，采

用 UPGMA 法对 120 尾凡纳滨对虾进行聚类分

析，可将其划分为 3 个主要类群(图 3)。其中，

Cluster I 包括 POP7 和 POP15 共 2 个家系；

Cluster II 包括 POP1、POP3、POP4、POP5、POP9  
 

表 4  15 个凡纳滨对虾全同胞家系间遗传多样性比较 
Table 4  Comparison of genetic diversity among 15 full-sib families of Litopenaeus vannamei 
Family  Na Ne I Ho He F 
POP01 Mean 2.667 2.240 0.804 0.542 0.480 −0.112 
 SE 0.232 0.205 0.106 0.097 0.061 0.117 
POP02 Mean 2.400 2.004 0.687 0.475 0.421 −0.102 
 SE 0.235 0.185 0.108 0.091 0.065 0.103 
POP03 Mean 2.267 1.925 0.661 0.458 0.418 −0.097 
 SE 0.182 0.160 0.092 0.088 0.057 0.128 
POP04 Mean 2.267 1.928 0.645 0.425 0.403 −0.067 
 SE 0.228 0.194 0.104 0.077 0.061 0.101 
POP05 Mean 2.400 2.108 0.766 0.492 0.490 0.008 
 SE 0.163 0.176 0.067 0.086 0.032 0.151 
POP06 Mean 2.800 2.467 0.883 0.683 0.523 −0.295 
 SE 0.243 0.243 0.105 0.084 0.056 0.070 
POP07 Mean 2.733 2.283 0.867 0.717 0.531 −0.349 
 SE 0.182 0.163 0.068 0.051 0.032 0.047 
POP09 Mean 2.600 2.308 0.837 0.575 0.518 −0.071 
 SE 0.214 0.188 0.089 0.100 0.047 0.148 
POP10 Mean 2.600 2.127 0.790 0.567 0.480 −0.092 
 SE 0.163 0.184 0.078 0.081 0.043 0.130 
POP12 Mean 2.533 2.175 0.792 0.567 0.490 −0.127 
 SE 0.192 0.204 0.081 0.076 0.040 0.107 
POP13 Mean 2.400 2.115 0.731 0.575 0.449 −0.290 
 SE 0.214 0.188 0.109 0.089 0.065 0.072 
POP14 Mean 2.400 2.027 0.722 0.567 0.452 −0.257 
 SE 0.190 0.180 0.085 0.081 0.048 0.107 
POP15 Mean 2.933 2.626 0.957 0.783 0.572 −0.362 
 SE 0.228 0.231 0.088 0.065 0.040 0.071 
POP17 Mean 2.667 2.152 0.756 0.617 0.446 −0.364 
 SE 0.270 0.236 0.114 0.091 0.062 0.038 
POP19 Mean 2.533 2.112 0.763 0.558 0.469 −0.210 
 SE 0.215 0.201 0.090 0.063 0.048 0.071 
Total Mean 2.547 2.173 0.777 0.573 0.476 −0.187 
 SE 0.055 0.051 0.024 0.021 0.013 0.027 
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表 5  Hardy-Weinberg 平衡检测 
Table 5  A test for deviations from Hardy-Weinberg equilibrium 
Family  Locus 

Lv 
1021 

Lv 
1034 

Lv 
1065 

Lv 
1093 

Lv 
1113 

Lv 
1143 

Lv 
1186 

Lv 
1208 

Lv 
1237 

Lv 
1259 

Lv 
1279 

Lv 
1340 

Lv 
1378 

Lv 
1391 

Lv 
1017 

POP01 Probability  
value 

0.205 0.346 0.199 0.031 0.040 0.046 – – 0.124 0.134 0.046 0.141 0.135 0.686 0.010

Significance ns ns ns * * * – – ns ns * ns ns ns ** 
POP02 Probability  

value 
0.028 0.850 0.686 0.009 0.045 0.469 – – 0.572 0.046 – 0.100 1.000 0.081 0.154

Significance * ns ns ** * ns – – ns * – ns ns ns ns 
POP03 Probability  

value 
0.501 – 0.076 0.850 0.005 0.346 0.005 – 0.040 0.081 0.199 0.353 0.514 0.733 0.217

Significance ns – ns ns ** ns ** – * ns ns ns ns ns ns 
POP04 Probability  

value 
1.000 0.346 – 0.176 0.148 0.514 – 0.199 0.090 0.198 – 0.346 0.040 0.405 0.667

Significance ns ns – ns ns ns – ns ns ns – ns * ns ns 
POP05 Probability  

value 
0.346 0.514 0.501 0.015 0.005 0.199 0.046 0.090 0.161 0.346 0.346 0.035 0.005 0.405 0.062

Significance ns ns ns * ** ns * ns ns ns ns * ** ns ns 
POP06 Probability  

value 
0.028 0.475 0.410 0.154 0.170 0.501 0.686 – 0.233 0.082 0.514 0.346 0.212 0.046 0.314

Significance * ns ns ns ns ns ns – ns ns ns ns ns * ns 
POP07 Probability  

value 
0.353 0.522 0.514 0.238 0.199 0.346 0.199 0.199 0.184 0.239 0.161 0.134 0.320 0.09 0.046

Significance ns ns ns ns ns ns ns ns ns ns ns ns ns ns * 
POP09 Probability  

value 
0.445 0.046 0.624 0.217 0.005 – 0.346 0.046 0.045 0.205 0.346 0.046 0.005 0.17 0.469

Significance ns * ns ns ** – ns * * ns ns * ** ns ns 
POP10 Probability  

value 
0.090 0.046 0.346 0.053 0.514 0.514 0.046 0.346 0.217 0.170 0.005 0.013 0.005 0.161 0.198

Significance ns * ns ns ns ns * ns ns ns ** * ** ns ns 
POP12 Probability  

value 
0.514 0.046 0.239 0.346 0.013 0.199 0.353 0.199 0.075 0.233 0.686 0.501 0.005 0.199 0.346

Significance ns * ns ns * ns ns ns ns ns ns ns ** ns ns 
POP13 Probability  

value 
0.046 0.053 0.011 0.193 0.667 0.314 0.199 – 0.469 0.046 – 0.514 – 0.028 0.733

Significance * ns * ns ns ns ns – ns * – ns – * ns 
POP14 Probability  

value 
0.514 0.092 0.046 0.828 0.012 0.199 0.005 0.514 0.572 0.038 0.035 0.199 – 0.514 0.346

Significance ns ns * ns * ns ** ns ns * * ns – ns ns 
POP15 Probability  

value 
0.686 0.090 0.028 0.310 0.522 0.021 0.046 0.850 0.192 0.238 0.346 0.046 0.501 0.184 0.222

Significance ns ns * ns ns * * ns ns ns ns * ns ns ns 
POP17 Probability  

value 
0.471 0.452 0.339 0.273 0.310 0.914 0.346 – 0.514 0.082 – 0.184 0.090 0.659 0.238

Significance ns ns ns ns ns ns ns – ns ns – ns ns ns ns 
(待续) 
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(续表 5) 

Family  Locus 
Lv 
1021 

Lv 
1034 

Lv 
1065 

Lv 
1093 

Lv 
1113 

Lv 
1143 

Lv 
1186 

Lv 
1208

Lv 
1237 

Lv 
1259 

Lv 
1279 

Lv 
1340 

Lv 
1378 

Lv 
1391 

Lv 
1017 

POP19 Probability  
value 

0.053 0.346 0.082 0.557 0.212 0.170 0.514 – 0.013 0.090 0.320 0.199 0.346 0.199 0.346

Significance ns ns ns ns ns ns ns – * ns ns ns ns ns ns 
“ns” refers to Hardy-Weinberg equilibrium; “*” refers to a significant deviation from Hardy-Weinberg equilibrium; “**” refers 
to a significant deviation from Hardy-Weinberg equilibrium; “–” refers to only one genotype at this locus in the population, 
without this value. 

 

 
 

图 2  15 个凡纳滨对虾全同胞家系遗传距离热图 
Figure 2  Heat map of genetic distances among 15 full-sib families of Litopenaeus vannamei. 

 
和 POP14 共 6 个家系；Cluster III 包括 POP2、
POP6、POP10、POP12、POP13、POP17 和 POP19
共 7 个家系。这 3 个主要的大类群又可细分为

15 个小分支，与家系类别具有高度相关性。 

2.4  群体结构分析 
利用 15 个分子标记对 120 个样本的群体结

构进行评估，根据似然值最大原则，判断最佳 K
值为 3 (图 4A)，可以将 120 个样本划分为 3 个

亚群(图 4B)。从群体结构来看，大部分凡纳滨

对虾亲缘关系较为单一，少部分对虾的亲缘关

系相对复杂。分子变异方差分析 (analysis of 
molecular variance, AMOVA)结果表明，群体间

的遗传变异为 25%，个体内的遗传变异为 75% 
(表 6)。对 15 个家系群体间 Nm 和 Fst 的分析显

示(表 7)，各个家系之间的 Fst 在 0.112–0.278 之

间，提示这些家系之间存在较高程度的遗传分

化；其中最大的 Fst 值为 0.278 (POP3/POP4)，表

明 POP3 和 POP4 家系间存在极大的遗传分化。

15 个凡纳滨对虾家系的 Nm 值介于 0.650–2.224，
均值为 1.162。 
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图 3  120 尾凡纳滨对虾的聚类分析图 
Figure 3  Dendrogram derived from UPGMA cluster analysis of fifteen SSR marker alleles of 120 
Litopenaeus vannamei individuals distributed in three clusters. 

 

 
 

图 4  120 尾凡纳滨对虾群体遗传结构分析   A：Structure 模型分析 ΔK 与 K 值折线图. B：120 尾凡

纳滨对虾群体遗传结构图 
Figure 4  Population structure analysis of 120 Litopenaeus vannamei individuals. A: Line chart of delta K 
and K values based on structure model analysis. B: Population genetic structure diagram of germplasm 
resources of 120 Litopenaeus vannamei individuals. 
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表 6  种群的分子方差分析(AMOVA) 
Table 6  Molecular analysis of variance (AMOVA) of population 
Source DF SS MS Est. Var Percentage of variation (%) 
Among Pops 14.000 364.808 26.058 1.418 25 
Among Indiv 105.000 353.438 3.366 0.000 0 
Within Indiv 120.000 513.000 4.275 4.275 75 
Total 239.000 1 231.246  5.693 100 
DF: Degrees of freedom; SS: Stdev square; MS: Mean squared; Est. Var.: Estimated value at risk; Among Pops: Among 
populations; Among Indiv: Among individuals; Within Indiv: Within individuals, which refers to genetic differences caused by 
heterozygous alleles, the magnitude of which is related to the number of heterozygous loci in an individual, i.e., the genetic 
diversity of the individual. 
 
表 7  15 个凡纳滨对虾全同胞家系间的基因流(上三角)和遗传分化系数(下三角) 
Table 7  Genetic flow (upper triangle) and genetic differentiation coefficient (lower triangle) among 15 
full-sib families of Litopenaeus vannamei 
Family POP01 POP02 POP03 POP04 POP05 POP06 POP07 POP09 POP10 POP12 POP13 POP14 POP15 POP17 POP19
POP01 – 1.043 1.253 0.753 1.465 1.659 0.909 1.729 1.269 0.835 1.055 1.129 1.241 0.925 1.229 
POP02 0.193 – 0.831 0.723 1.072 2.224 0.772 1.211 1.599 1.089 0.834 0.929 1.066 1.609 1.034 
POP03 0.166 0.231 – 0.650 1.500 1.179 1.331 1.341 1.355 0.954 0.750 0.956 0.953 0.990 0.841 
POP04 0.249 0.257 0.278 – 1.010 0.984 0.888 1.243 1.070 0.915 0.719 0.926 0.904 0.768 0.805 
POP05 0.146 0.189 0.143 0.198 – 1.449 1.165 1.899 1.648 1.218 0.925 1.418 1.564 1.098 0.984 
POP06 0.131 0.101 0.175 0.203 0.147 – 1.173 1.611 1.929 1.428 1.492 1.439 1.533 1.514 1.987 
POP07 0.216 0.245 0.158 0.220 0.177 0.176 – 1.194 1.193 1.215 0.951 1.261 1.377 1.077 1.135 
POP09 0.126 0.171 0.157 0.167 0.116 0.134 0.173 – 1.493 1.372 1.045 1.233 1.325 1.223 1.154 
POP10 0.165 0.135 0.156 0.189 0.132 0.115 0.173 0.143 – 1.390 0.888 1.392 1.176 1.715 1.161 
POP12 0.230 0.187 0.208 0.215 0.170 0.149 0.171 0.154 0.152 – 1.180 0.895 1.271 1.344 1.111 
POP13 0.192 0.231 0.250 0.258 0.213 0.144 0.208 0.193 0.220 0.175 – 0.922 0.983 0.958 1.183 
POP14 0.181 0.212 0.207 0.213 0.150 0.148 0.165 0.169 0.152 0.218 0.213 – 1.252 1.014 1.193 
POP15 0.168 0.190 0.208 0.217 0.138 0.140 0.154 0.159 0.175 0.164 0.203 0.166 – 1.113 0.979 
POP17 0.213 0.134 0.202 0.245 0.185 0.142 0.188 0.170 0.127 0.157 0.207 0.198 0.183 – 1.166 
POP19 0.169 0.195 0.229 0.237 0.203 0.112 0.181 0.178 0.177 0.184 0.174 0.173 0.203 0.177 – 

 

3  讨论 
近年来，由于全球鱼粉价格持续攀升，导

致对虾饲料成本不断上涨，亟须寻找经济、可

持续的鱼粉替代蛋白源[18]。豆粕由于其相对较高

的蛋白质含量、平衡的氨基酸谱和稳定的供应

量，是目前使用最多的鱼粉替代蛋白源之一[19]。

然而，豆粕中富含大豆球蛋白、β-伴大豆球蛋

白以及大豆凝集素等多种抗营养因子，影响动

物的营养吸收和健康，限制了其在水产饲料中

的添加比重[19]。因此，通过对凡纳滨对虾进行

遗传改良，选育出适应豆粕替代部分鱼粉(低鱼

粉水平饲料)的对虾新品种(系)，是解决上述问

题的有效途径。本课题组前期基于广东地区现

有的主养品种(系)，收集了 10 个不同养殖群体

的凡纳滨对虾进行高豆粕低鱼粉饲料养殖实

验，通过个体选择的方式筛选出 F0 代基础选育

亲本。后续采用半定向交尾方式，构建了 F1 代

核心育种群体，拟通过家系选择的方式持续开

展耐受高水平豆粕性状的凡纳滨对虾新品种
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(系)选育工作。然而，人工养殖的大部分苗种是

由有限繁育群体产生的，由此会引起群体遗传

多样性的瓶颈效应和近交衰退等现象[5]。已有

研究表明，近交对于凡纳滨对虾生长、抗病等

性状具有显著影响 [20]。因此，在进行家系选

择的时候，需明确核心选育群体的群体结构和

遗传多样性，从而为设计高效的选育方案提供

重要参考。 
SSRs 标记具有遗传稳定、受外界环境影响

小、准确率高等优点，已广泛应用于水产动物

品种选育及种质鉴定等领域 [21-23]。其中，PIC
是用于评估位点多态性程度的指标，反映了在

一个给定基因座上的等位基因的多样性[24]。PIC
取值范围在 0 到 1 之间，高度多态性位点

PIC>0.5；中度多态位点 0.25≤PIC≤0.5；低度多

态位点 PIC<0.25[25]。方振朋等[26]利用 8 个 SSRs
位点对凡纳滨对虾商业苗种进行遗传多样性分

析，PIC 的数值范围为 0.472–0.700，属于中度

或高度多态。唐芳等[27]利用 13 个 SSRs 位点对

9 个凡纳滨对虾养殖群体进行遗传多样性分析，

PIC 为 0.129 2–0.679 9，平均为 0.332 6，仅有 1 个

SSR 位点呈高度多态性，4 个 SSRs 位点呈低度

多态性，其余 8 个 SSRs 位点则呈中度多态性。

陈锦豪等[28]在 5 个凡纳滨对虾亲虾群体中所用

的 8 对 SSRs 引物 PIC 值在 0.450–0.918 之间，

平均 PIC 值为 0.639，呈高度多态性。本研究从

192 对备选引物中筛选出 15 对多态性较高的引

物，用于凡纳滨对虾家系分型，共检测到 112 个

等位基因，平均等位基因数为 7.467。15 个 SSRs
位点的 PIC 的数值范围为 0.269–0.855，平均值

为 0.648，其中 2 个位点属于中度多态，13 个

位点属于高度多态，表明本研究所选的 15 个

SSRs 位点可作为凡纳滨对虾核心选育家系遗

传多样性及遗传结构分析的评价工具。 
遗传多样性是生物多样性的一个重要组成

部分，对维持生态平衡、适应环境变化以及物

种的生存和繁衍都起着关键作用[29-30]。遗传多

样性高的群体具有较强的生存和适应能力，遗

传多样性低则可能导致种群衰退[31]。在选择育

种中，与目标性状相关的基因通常会被保留，

而不利的等位基因往往被消除，从而导致遗传

多样性降低[32]。Na、Ne、Ho、He 等遗传多样性

参数可以反映不同种群间或种群内不同个体间

遗传变异水平[33-34]。其中，等位基因杂合度(H)
是衡量群体遗传变异的最适参数，主要反映群

体的遗传变异程度，群体中杂合子比重越高，

其遗传结构越稳定[35-36]；He 是衡量一个物种遗

传多样性水平高低的标准[37-40]。此外，F 反应

Ho 和 He 之间的平衡关系，F 值的大小在−1 和 1
之间，负数表示杂合子丰富[16,36,40]。本研究 15 个

家系中 Na 为 2.267–2.993，Ne 为 1.925–2.626，   
I 为 0.645–0.957，Ho 为 0.425–0.783，He 为

0.403–0.572，总体上各家系的基因丰富度较高。

其中，POP15 家系的 Na、Ne 分别为 2.933 和

2.626，I 为 0.957，Ho 为 0.783，He 为 0.572，
均高于其他家系，表明 POP15 家系的群体遗

传多样性比其他家系更丰富。此外，各家系

Ho>He，且仅有 POP5 家系的 F 为正数，表明

大部分家系杂合子丰富，群体间不存在近交现

象。同时，每个家系至少在 8 个位点上符合

Hardy-Weinberg 遗传平衡，表明这些家系没有

面临强烈的自然选择或人工选择压力，保持了

较稳定的基因型。  
遗传分化指数(Fst)是用于衡量群体或亚群

体间遗传分化程度的统计学指标[41]。Fst 的值范

围在 0 到 1 之间，通常近缘物种 Fst 值较低，远

缘物种 Fst值较高[42]。Wright[43]认为，0≤Fst<0.05，
表示遗传分化水平极低，可以不予考虑；

0.05≤Fst<0.15，表明遗传分化处于中等水平；

0.15≤Fst<0.25，表示遗传分化较大；Fst>0.25，
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表示群体间有极大的遗传分化。选择遗传分化

指数大的群体间进行杂交，可发挥杂种优势，

减缓育种群体之间近亲繁殖带来的影响[44-45]。

本研究中， 15 个凡纳滨对虾家系的 Fst 为

0.112–0.278，表明各家系间存在中高水平的遗

传分化。其中，POP2 和 POP4 家系(Fst=0.257)、
POP3 和 POP4 家系(Fst=0.278)、POP3 和 POP13
家系 (Fst=0.250) 以及 POP4 和 POP13 家系

(Fst=0.258)间发生了极大的遗传分化，具有较高

的选育潜力。基因流是影响群体内部和群体之

间遗传变异程度的重要因素，与遗传分化呈负

相关[46]。基因流可能通过阻止对当地条件的适

应来限制进化，也可能通过在整个物种范围内

传播新的基因和基因组合来促进进化[47-48]。普

遍认为，当 Nm<1 时，种群间基因交流较弱，

遗传分化程度较强；当 1<Nm<4 时，种群间具

有中等程度的基因交流，遗传分化程度中等[49]。

本研究中 15 个凡纳滨对虾家系的 Nm 值介于

0.650–2.224，均值为 1.162，表明家系间存在中

高度遗传分化。此外，分子方差分析显示，25%
的遗传变异来自群体间，75%的变异来自个体

内。这些结果表明，本研究中 F1 代凡纳滨对虾

核心选育群体具有相当的选育潜力，能够为耐受

高水平豆粕的凡纳滨对虾选择育种提供一个遗

传背景丰富、无近交繁殖压力的核心育种群体。 

4  结论 
本研究所构建的 15 个凡纳滨对虾全同胞

家系具有丰富的遗传变异，群体遗传结构稳定，

遗传多样性适中。各家系间遗传分化水平较高，

分子遗传距离较远，杂合子丰富，近交现象不

明显。因此，这些家系具有较高的人工选育潜

力，可作为耐受高水平豆粕的凡纳滨对虾选择

育种的核心种质，为持续开展世代选育工作提

供有力支撑。 
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