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摘 要: 为探究不同群体长牡蛎(Crassostrea
 

gigas)形态性状对壳容积的影响及通过选育进行壳容积性状改良的可能

性,本研究在中国选育群体、日本选育群体、韩国选育群体和野生群体中分别测量了113、246、53和79只牡蛎的壳长(SL)、
壳宽(SW)、壳高(SH)和壳容积(V)。对不同群体进行了单因素方差分析、通径分析和遗传参数评估。单因素方差分析结

果显示,选育群体的生长性状有了明显改良,其中中国选育群体改良最明显。通径分析结果显示,除韩国群体外,对壳容积

影响最大的因素均为壳高,而在韩国群体中,壳宽对壳容积的影响最大。通过逐步回归方法建立了长牡蛎各个形态性状与

壳容积之间的回归方程,其中中国选育群体为V=-19.087+0.248SL+0.216SH+0.506SW(R2=0.581),日本选育群

体为V=-15.623+0.179SL+0.195SH+0.493SW(R2=0.557),韩国选育群体为V=-17.359+0.139SL+0.771SH+
0.170SW(R2=0.718),而野生群体为V=-15.090+0.339SL+0.216SH+0.190SW(R2=0.765)。遗传参数评估结果

表明,长牡蛎壳容积具有较高的遗传力(0.64),与形态性状的遗传相关性属于高等水平(0.57~0.83),表型相关性属于中

到高等(0.49~0.66),长牡蛎的壳容积可以通过选育进行有效改良。本研究为长牡蛎壳容积的改良提供了理论依据和参

考资料。
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  长牡蛎(Crassostrea
 

gigas)原产于西北太平洋沿

岸国家,广泛分布于中国、韩国和日本海域,是中国乃

至全球水产养殖业重要的海产贝类[1]。作为重要的水

产经济物种,长牡蛎的遗传改良一直受到众多遗传育

种学家的重视。目前关于牡蛎的良种选育主要针对的

性状是生长、壳色、抗病等[2]。针对生长、壳色、糖原含

量等性状的选育,我国科学家已培育出多个长牡蛎新

品种,包括“海大1号”(品种登记号:GS-01-005-2013)、
“海大2号”(品种登记号:GS-01-007-2016)、“海大3
号”(品种登记号:GS-01-007-2018)、“海大4号”(品种

登记号:GS-02-005-2022)、“海蛎1号”(品种登记号:

GS-01-007-2020)和“鲁益1号”(品种登记号:GS-01-
006-2020)等。然而,由于牡蛎高度可塑的外壳,其出肉

率性状易受环境影响,难以准确度量,影响育种效率。
壳容积指的是牡蛎左壳和右壳闭紧后两壳之间的

空腔的体积,也叫壳腔容积或壳腔体积[3-4]。壳容积是

与产肉量显著关联的表型性状。首先,由于壳的三维

增大,壳容积相较于壳长、壳高和壳宽等形态性状能更

好地反映牡蛎的生长[5]。其次,壳容积不仅可以作为

条件指数的参数之一用于衡量环境对双壳贝类肉质和

产量的影响[6],还是肉的最大生长空间,对预测最大产

肉量具有重要作用。此外,壳容积的测量还可以发挥
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牡蛎生物监测的作用,例如 Higuera等[7]使用体积指

数(外部体积/内部体积)评估牡蛎的异常增厚和空腔

化进而衡量沿海水域中三丁基锡(Tributyltin,TBT)含
量的作用。然而由于壳容积难以在牡蛎活体中测量且

测量过程较为复杂,目前对壳容积的研究较少。
通径分析和遗传参数评估是对经济物种的性状进

行遗传改良时常用的研究方法。通径分析法将相关系

数分解为直接效应和间接效应,可以直接比较自变量

对因变量的影响[8]。在贝类遗传育种工作中,通径分

析已经取得了广泛应用,在大珠母贝(Pinctada
 

maxi-
ma)[9]、合浦珠母贝(P.

 

martemsii)[10]和长牡蛎[11-12]

等养殖贝类中,通径分析主要用于探究形态性状对重

量性状的影响。关于形态性状对壳容积影响的相关报

道只见于近江牡蛎(C.
 

ariakensis)中[13]。此外,遗传

力、遗传相关性和表型相关性等遗传参数评估可以为

育种计划提供有价值的参考,可以基于此来分析性状

通过选育来改良的可行性[14]。多项研究表明长牡蛎的

生长、繁殖、抗性等性状可以通过选育进行改良,具有

很好的改良潜力,如长牡蛎的生长、壳色[15]、抗病性

状[16]、耐热性状[17]和雌性生殖性状(卵径和怀卵量)[18]

等。目前,虽然在长牡蛎中已有多项关于表型性状的

通径分析和遗传参数评估,但未见关于长牡蛎壳容积

的相关报道。
本研究以中国群体、日本群体和韩国群体三个选

育群体以及一个野生群体的长牡蛎为研究对象,比较

了不同群体间壳型的差异,对每个群体的壳容积进行

通径分析和遗传参数评估,旨在为长牡蛎壳容积选育

和改良提供理论基础和参考资料。

1 材料与方法

1.1
 

实验材料

实验样品来自于本实验室之前培育的三个选育群

体(中国群体(HD)、日本群体(JP)、韩国群体(KR))和
一个野生群体(WD)[19]。本研究共构建46个全同胞家

系,其中10个中国群体家系,23个日本群体家系,7个

韩国群体家系,6个野生群体家系,所有实验样品均在

山东莱州利滔育苗场进行繁育,当幼虫壳高达2
 

mm
时,运送至山东荣成的海域进行养成,所有样品均在

2020年5月培育,2021年5月采集。
1.2

 

数据测量

本研究从HD、JP、KR和 WD四个群体中分别取

出113、246、53和79个个体。测量前,去除壳表面的附

着物,使用电子游标卡尺(精度:0.01
 

mm)测量壳高

(SH)、壳长(SL)和壳宽(SW)。使用固体填充法[3]测

量壳容积(V),填充物为300目石英砂,根据填充石英

砂前后质量差除以石英砂密度计算出壳容积。参考文

献[11,20]的研究,使用三个具有几何学意义的指数作

为衡量壳型的指标,这三个指数越接近1说明长牡蛎

在相应的视角越圆。三个壳型指数的计算公式如下:

ISA=SW
SH
, (1)

ISB=SL
SH
, (2)

ISC=SW
SL
。 (3)

式中:ISA 为壳型指数A;ISB 为壳型指数B;ISC 为

壳型指数C。
1.3

 

数据处理

1.3.1
 

通径分析  使用SPSS
 

27.0对所有数据进行

正态性检验和单因素方法分析。通径分析主要参考杜

家菊和陈志伟的方法进行[21],使用SPSS
 

27.0以壳容

积为因变量,形态性状为自变量进行通径分析,利用

SPSS计算相关系数和直接路径系数(Pi)。间接路径

系数(Pij-y)和决定系数(di 或dij)的计算方式如下:
Pij-y=rijPjy, (4)

di=P2
i, (5)

dij=2rijPiPj。 (6)

1.3.2
 

遗传参数评估  使用ASReml软件(3.0)[22]
 

,
参考之前的研究[23],用动物模型评估出肉率及对相关

性状的遗传力(h2),使用双变量模型计算各个性状之

间的遗传相关性和表型相关性,计算模型如下:
Yi=μ+αi+dj+еi。 (7)

式中:Yi 表示第i个长牡蛎的性状观测值;μ表示性状

的平均值;αi 表示第i个长牡蛎的加性遗传方差;dj 表

示环境效应;ei 表示残差。由于dj 对所有性状都不显

著,故此实际计算中未加入环境效应。
遗传力计算方式如下:

h2=
σ2α

σ2α+σ2e
。 (8)

式中:h2表示遗传力;σ2α 表示加性遗传方差;σ2e 表示残

差方差。
相关性计算方式如下:

r=
σxy

σ2xσ2y
。 (9)

式中:r表示相关性;σxy 表示两个性状之间估计的加性

遗传或表型协方差;σx 表示性状x 的加性遗传或表型

方差;σy 表示性状y的加性遗传或表型方差。

2 结果

2.1
 

不同群体表型性状的描述性统计及单因素方差分析

各群体表型性状测量结果如表1所示,各性状范

围及单因素方差分析结果如图1所示。在所有生长性

84
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状中,壳容积在不同群体均具有最大的变异系数

(23.40%~35.29%),其余生长性状和壳型性状的变

异系数较小(10.94%~22.34%),表明壳容积具有较

大的改良潜力,在所有家系中,平均壳容积最高的为中

国群体的0502-31家系,最低的为野生群体的0523-09
家系(见图2)。WD群体各个性状的变异系数明显大

于其余选育群体,表明经过选育,各选育群体的性状更

加统一。从图1可知:在壳容积、壳高和壳长方面,HD
群体最大,JP和KR群体其次,WD群体最小;就壳宽

而言,HD群体改良最为明显;从壳型指数A来看,WD
群体最大,其次是JP群体,最后是HD和KR群体;从
壳型指数B来看,WD、KR和JP群体较大,HD群体较

小;从壳型指数C来看,WD群体最大,HD和JP群体

其次,KR群体最小。
2.2

 

形态与壳容积性状之间的相关性分析

不同群体长牡蛎形态与壳容积性状之间的相关系

数见表2,除WD群体外,其余群体所有性状的相关系

数均达到极显著水平(P<0.01)。在所有群体中,壳容

积与形态性状的相关系数大于形态性状之间的相关系

数。除KR群体外,其余群体与壳容积最大的形态性

状均为壳高。
2.3

 

不同群体长牡蛎以壳容积为因变量的通径分析

壳长、壳高和壳宽对壳容积的直接影响及间接影

响如表3所示。从直接作用来看,HD、JP和 WD群体

中对壳容积的直接影响最大的均是壳高,其次是壳宽,
最后是壳长,KR群体对壳容积影响最大的首先是壳

表1 不同群体长牡蛎各表型性状的描述性统计

Table
 

1 Descriptive
 

statistics
 

of
 

various
 

phenotypic
 

traits
 

in
 

different
 

populations
 

of
 

Pacific
 

oysters

群体① 数目② 类别③ 壳容积④ 壳长⑤ 壳高⑥ 壳宽⑦ 壳型指数A⑧ 壳型指数B⑨ 壳型指数C⑩

HD 113
平均值±标准差 (20.19±5.63)cm3 (44.81±6.08)mm (78.33±9.85)mm (22.12±3.74)mm 0.28±0.04 0.58±0.08 0.50±0.08

变异系数/% 27.89 13.58 12.58 16.92 15.57 14.20 16.07

JP 246
平均值±标准差 (16.98±3.97)cm3 (44.31±5.35)mm (72.36±9.21)mm (21.38±2.91)mm 0.30±0.05 0.62±0.09 0.49±0.08

变异系数/% 23.40 12.08 12.73 13.63 16.55 15.03 16.06

KR 53
平均值±标准差 (16.94±4.25)cm3 (47.74±6.84)mm (74.48±8.15)mm (20.5±2.27)mm 0.28±0.03 0.64±0.08 0.43±0.06

变异系数/% 25.07 14.33 10.94 13.28 11.76 12.84 14.71

WD 79
平均值±标准差 (13.78±4.86)cm3 (40.78±6.72)mm (64.97±13.2)mm (20.8±3.96)mm 0.33±0.06 0.65±0.14 0.52±0.12

变异系数/% 35.29 16.49 20.32 19.03 19.13 21.72 22.34

注:①Population;
 

②Number;
 

③Item;
 

④Cavity
 

volume;
 

⑤Shell
 

length;
 

⑥Shell
 

height;
 

⑦Shell
 

width;
 

⑧Index
 

of
 

shell
 

A;
 

⑨Index
 

of
 

shell
 

B;
 

⑩In-
dex

 

of
 

shell
 

C.

(同一图中标准差上方标有不同的英文字母表示差异显著(P<0.05),标有相同的字母表示差异不显著(P>0.05)。The
 

means
 

with
 

different
 

letters
 

within
 

the
 

same
 

column
 

are
 

significantly
 

different
 

at
 

the
 

0.05
 

probability
 

level
 

(P<0.05),
 

while
 

the
 

same
 

letters
 

within
 

the
 

same
 

column
 

are
 

not
 

signifi-
cantly

 

different(P>0.05).)

图1 各个群体表型性状单因素方差分析

Fig.1 ANOVA
 

for
 

phenotypic
 

traits
 

among
 

different
 

populations
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图2 各家系壳容积分布

Fig.2 Distribution
 

of
 

shell
 

volume
 

in
 

each
 

family

表2 不同群体长牡蛎各个生长性状之间的相关系数

Table
 

2 Phenotypic
 

correlation
 

coefficients
 

among
 

different
 

growth
 

traits
 

of
 

Pacific
 

oysters
 

in
 

different
 

populations

群体

Populaition
性状

Trait
壳容积

Cavity
 

volume
壳长

Shell
 

length
壳高

Shell
 

height
壳宽

Shell
 

width

壳容积Cavity
 

volume 1 0.565** 0.621** 0.611**

HD/JP
壳长Shell

 

length 0.444** 1 0.389** 0.443**

壳高Shell
 

height 0.596** 0.270** 1 0.410**

壳宽Shell
 

width 0.513** 0.225** 0.215** 1

壳容积Cavity
 

volume 1 0.640** 0.676** 0.765**

KR/WD
壳长Shell

 

length 0.486** 1 0.515** 0.461**

壳高Shell
 

height 0.813** 0.318* 1 0.541**

壳宽Shell
 

width 0.612** 0.132* 0.514** 1

注:对角线上方分别为HD和KR群体,对角线下方分别为JP和WD群体。*代表差异显著(P<0.05),
 

**代表差异极显著(P<0.01)。The
 

corre-
lation

 

coefficients
 

for
 

HD
 

and
 

KR
 

populations
 

are
 

presented
 

above
 

the
 

diagonal,
 

while
 

those
 

for
 

JP
 

and
 

WD
 

populations
 

are
 

presented
 

below
 

the
 

diagonal.
 

*
 

indicates
 

significant
 

difference
 

(P<0.05),
 

**
 

indicates
 

that
 

the
 

difference
 

is
 

very
 

significant
 

(P<0.01).

宽,其次是壳长,最后是壳高。从间接作用来看,在HD
群体中,壳宽主要通过影响壳高进而影响壳容积

(0.155),JP群体中,壳长主要通过影响壳高进而影响

壳容积(0.122),KR群体中,壳高主要通过影响壳宽进

而影响壳容积(0.267),WD群体中,壳宽主要通过影响

壳高进而影响壳容积(0.302)。
2.4

 

决定系数

不同群体长牡蛎的决定系数如表4所示。从单性

状决定系数来看,在HD、JP和 WD群体中,决定系数

最大的均为壳高,其决定系数分别为0.143、0.205和

0.345,在KR群体中决定系数最大的是壳宽(0.244)。
从两性状决定系数来看,在四个群体中,最大的均为壳

高和壳宽组合,分别为0.104、0.070、0.143和0.167。
2.5

 

逐步回归方程建立

基于通径分析得到的各个回归系数如表5所示,
根据显著性检验结果,得到了相应的回归方程,R2 选

择调整后的值,结果如下:HD群体为V=-19.087+
0.248SL+0.216SH+0.506SW(R2=0.581),JP群

体为V=-15.623+0.179SL+0.195SH+0.493SW
(R2=0.557),KR群体为V=-17.359+0.139SL+
0.771SH+0.170SW(R2=0.718),WD群体为V=
-15.090+0.339SL+0.216SH +0.190SW (R2=
0.765)。
2.6

 

遗传参数评估

采用动物模型对群体的固定效应进行显著性检

验,结果见表6。如表6所示,群体对大多数性状有显

著影响(P<0.01),因此,对样本来源进行准确的记录

对于评估遗传参数至关重要,应考虑群体作为固定效

应对结果的影响。
以群体为固定效应,对壳容积、形态性状和各个壳

型指数进行遗传参数评估,结果如表7所示。从遗传

力来看,壳高和壳容积的遗传力属于极高(0.64~

05
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表3 不同群体长牡蛎以壳容积为因变量的通径分析

Table
 

3 Path
 

analysis
 

with
 

shell
 

cavity
 

volume
 

as
 

the
 

dependent
 

variable
 

in
 

different
 

populations
 

of
 

Pacific
 

oysters

群体

Population
表型

Traits
直接作用

Direct
 

effect
总和

Sum

间接作用
 

Indirect
 

effect

壳长

Shell
 

length
壳高

Shell
 

height
壳宽

Shell
 

width

壳长Shell
 

length 0.268 0.296 — 0.147 0.149

HD 壳高Shell
 

height 0.378 0.242 0.104 — 0.138

壳宽Shell
 

width 0.337 0.274 0.119 0.155 —

壳长Shell
 

length 0.241 0.204 — 0.122 0.081

JP 壳高Shell
 

height 0.453 0.143 0.065 — 0.078

壳宽Shell
 

width 0.361 0.152 0.054 0.097 —

壳长Shell
 

length 0.274 0.365 — 0.138 0.228

KR 壳高Shell
 

height 0.267 0.408 0.141 — 0.267

壳宽Shell
 

width 0.494 0.271 0.126 0.144 —

壳长Shell
 

length 0.263 0.223 — 0.187 0.036

WD 壳高Shell
 

height 0.587 0.225 0.084 — 0.142

壳宽Shell
 

width 0.276 0.336 0.035 0.302 —

表4 不同群体长牡蛎以壳容积为因变量的决定系数

Table
 

4 Determination
 

coefficients
 

of
 

phenotypic
 

traits
 

on
 

shell
 

cavity
 

volume
 

in
 

different
 

populations
 

of
 

Pacific
 

oysters

群体Population 表型Traits 壳长Shell
 

length 壳高Shell
 

height 壳宽Shell
 

width

壳长Shell
 

length 0.072 0.079 0.080

HD 壳高Shell
 

height 0.143 0.104

壳宽Shell
 

width 0.114

壳长Shell
 

length 0.058 0.059 0.039

JP 壳高Shell
 

height 0.205 0.070

壳宽Shell
 

width 0.130

壳长Shell
 

length 0.075 0.075 0.125

KR 壳高Shell
 

height 0.071 0.143

壳宽Shell
 

width 0.244

壳长Shell
 

length 0.069 0.098 0.019

WD 壳高Shell
 

height 0.345 0.167

壳宽Shell
 

width 0.076

0.68),壳长的遗传力属于高等遗传力(0.49),壳宽的

遗传力属于中等遗传力(0.24)。从相关性来看,壳容

积与其余形态性状的遗传相关属于高度正相关

(0.57~0.83),壳容积与壳高的表型相关性为高度正

相关(0.66),壳容积与壳长、壳宽的表型相关性为中等

水平正相关(0.49~0.54)。形态性状之间的遗传相关

性属于中等到高水平正相关(0.49~0.71),表型相关

性属于低度正相关(0.26~0.30)。

3 讨论

经济动物遗传改良目标一般聚焦于具有重要经济

价值的性状[1]。随着长牡蛎产业的不断发展,市场对

出肉率及壳型等经济性状提出了更高的需求[24]。壳容

积作为重要的表型之一,可以作为预测长牡蛎最大肉

产量潜力的关键指标[25]。多项研究表明,牡蛎壳具有

极高的可塑性,除了遗传因素之外,环境对壳的生长和
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表5 不同群体长牡蛎出肉率性状的回归系数检验

Table
 

5 Test
 

of
 

regression
 

coefficients
 

for
 

meat
 

yield
 

traits
 

in
 

different
 

populations
 

of
 

Pacific
 

oysters

群体

Population
自变量

Independent
 

variable
回归系数

Regression
 

coefficient
标准误差

Standard
 

error
T检验

T-statistic
P 值

P
 

value

常量
 

Constan -19.087 3.227 -5.915 0

HD
壳长Shell

 

length 0.248 0.065 3.803 0

壳高Shell
 

height 0.216 0.040 5.457 0

壳宽Shell
 

width 0.506 0.107 4.723 0

常量
 

Constan -15.623 1.897 -8.236 0

JP
壳长Shell

 

length 0.179 0.033 5.373 0

壳高Shell
 

height 0.195 0.019 10.114 0

壳宽Shell
 

width 0.493 0.060 8.162 0

常量
 

Constan -17.359 3.094 -5.611 0

KR
壳长Shell

 

length 0.139 0.049 2.851 0.006

壳高Shell
 

height 0.771 0.141 5.455 0

壳宽Shell
 

width 0.170 0.055 3.089 0.003

常量
 

Constan -15.09 2.049 -7.365 0

WD
壳长Shell

 

length 0.339 0.079 4.313 0

壳高Shell
 

height 0.216 0.025 8.782 0

壳宽Shell
 

width 0.190 0.042 4.549 0

表6 群体的显著性检验

Table
 

6 The
 

test
 

of
 

significance
 

of
 

population

性状

Traits

壳容积

Cavity
 

volume

壳长

Shell
 

length

壳高

Shell
 

height

壳宽

Shell
 

width

壳型指数A
 

Index
 

of
 

shell
 

A

壳型指数B
 

Index
 

of
 

shell
 

B

壳型指数C
 

Index
 

of
 

shell
 

C

固定效应显著性检验

Significance
 

test
 

for
 

fixed
 

effects
7.20×10-4** 0.013* 1.85×10-3** 0.453* 4.65×10-4** 0.046* 0.047*

注:
 

*代表差异显著(P<0.05),**代表差异极显著(P<0.01)。*
 

indicates
 

significant
 

difference(P<0.05),
 

**
 

indicates
 

that
 

the
 

difference
 

is
 

very
 

significant(P<0.01).

表7 遗传力和遗传参数评估

Table
 

7 Evaluation
 

of
 

genetic
 

heritability
 

and
 

genetic
 

parameters

性状

Traits
壳容积

Cavity
 

volume
壳长

Shell
 

length
壳高

Shell
 

height
壳宽

Shell
 

width

壳容积Cavity
 

volume 0.64±0.11 0.57±0.13*** 0.83±0.06*** 0.75±0.09***

壳长Shell
 

length 0.49±0.05*** 0.49±0.11 0.51±0.14*** 0.49±0.16**

壳高Shell
 

height 0.66±0.04*** 0.30±0.06*** 0.68±0.12 0.71±0.12***

壳宽Shell
 

width 0.54±0.04*** 0.26±0.05*** 0.28±0.06*** 0.24±0.08

注:对角线为遗传力,对角线上方为遗传相关性,对角线下方为表型相关性。**代表差异极显著(P<0.01),***代表差异高度显著(P<0.001)。

Diagonals
 

represent
 

heritability,
 

values
 

above
 

the
 

diagonals
 

indicate
 

genetic
 

correlations,
 

and
 

values
 

below
 

the
 

diagonals
 

denote
 

phenotypic
 

correlations.
 

**
 

indicates
 

that
 

the
 

difference
 

is
 

very
 

significant(P<0.01),***
 

indicates
 

that
 

the
 

difference
 

is
 

extremely
 

significant(P<0.001).
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形状也有显著影响[24,26]。因此,本研究均选取在相同

环境下进行繁育和养殖的牡蛎,一定程度上减少了环

境对牡蛎壳的影响。在本研究中,不同群体长牡蛎壳

容积的变异系数均比形态性状更大,在23.40%~
35.29%之间,此外,不同家系之间的壳容积也存在明

显差异,说明这个性状具有很好的改良潜力[10]。在相

关性分析中,壳容积与形态性状的相关系数大于形态

性状之间的相关系数,说明壳容积与其余形态性状之

间存在良好的相关性,可以更为精确地反映长牡蛎的

生长。单因素方差分析结果表明,中国、日本、韩国三

个选育群体的形态性状和壳容积相对于野生群体有了

明显改良,中国群体的长牡蛎改良效果最明显。本研

究的中国群体为中国海洋大学培育的“海大1号”长牡

蛎新品种,该品种以生长速度和壳型作为选育目标,平
均壳高、总湿重、出肉率和壳型的整齐度明显优于普通

商品牡蛎[27],这也和本研究分析结果一致。
3.1

 

影响不同群体长牡蛎壳容积的主要形态性状

通径分析自20世纪20年代初期由Sewall
 

Wright
提出以来已经在众多领域中得到了广泛运用。该方法

通过深入研究自变量与因变量之间的相关性,揭示了

各个自变量对因变量的直接和间接影响[28]。在育种领

域中,通径分析可以反映性状之间的直接和间接影响,
体现真实的相关性,比仅使用相关系数获得更多信息,
可以为育种过程中的性状选择提供参考[29]。相关分析

和通径分析结果与群体[10]、物种[30]、性别[31]和年龄[32]

等不同因素相关。为更好地探究形态性状对壳容积的

影响,本研究分别对不同群体长牡蛎的壳容积进行了

通径分析。直接作用分析表明,除KR群体外,其余群

体中壳高对壳容积的直接作 用 值 最 大(0.378~
0.587),且 这 些 直 接 作 用 值 均 大 于 间 接 作 用 值

(0.143~0.242)。KR群体中,壳宽对壳容积的直接作

用值最大(0.494),且该直接作用值大于间接作用值

(0.271)。间接作用表明,HD群体中,壳宽主要通过影

响壳高进而影响壳容积(0.155),JP群体中,壳长主要

通过影响壳高进而影响壳容积(0.122),KR群体中,壳
高主要通过影响壳宽进而影响壳容积(0.267),WD群体

中,壳宽主要通过影响壳高进而影响壳容积(0.302),这
与之前在近江牡蛎的研究结果一致[13]。此外,决定系数

表明,除KR群体为壳宽(0.244)以外,对壳容积影响最

大的均为壳高(0.143~0.345)。壳高不仅是对壳容积影

响最大的形态性状,之前的研究表明,在壳橙品系长牡蛎

中,壳高对软体部重的直接影响也最大[11]。
经过相关分析和多元回归分析,我们建立了各群

体牡蛎形态性状和壳容积之间的回归方程,中国、日
本、韩国和野生群体的回归方程分别为V=-19.087+
0.248SL+0.216SH+0.506SW(R2=0.581)、V=

-15.623+0.179SL+0.195SH +0.493SW (R2=
0.557)、V = -17.359+0.139SL +0.771SH +
0.170SW(R2=0.718)和V=-15.090+0.339SL+
0.216SH+0.190SW(R2=0.765)。已有研究表明,当
R2≥0.85时,即可确定对因变量有显著影响的自变

量[33]。本研究中各回归方程的R2 均小于0.85,这说

明形态性状不能完全描述壳容积,今后需要考虑更多

的性状,以便更准确地研究壳容积。
3.2

 

长牡蛎壳容积的遗传参数评估结果

长牡蛎是优良的育种材料,可通过选育实现有效

改良。遗传力是衡量表型由遗传决定程度的指标,具
体而言,狭义遗传力决定了性状对选择的预期反应[16]。
参考之前的研究,本研究将遗传力分为以下4个等级:
低(0.00~0.20)、中(0.20~0.40)、高(0.40~0.60)和
极高(>0.60)[18]。在我们的研究中,壳容积、壳高和壳

长具有高到极高的遗传力(0.49~0.68),可直接进行

选育;而壳宽的遗传力属于中等(0.24),可通过家系选

育的方式进行改良。相比于之前对形态性状遗传力的

报道[34-35],我们的结果相对较高。这可能是遗传多样

性、不同生长阶段以及不同环境条件等因素导致同一

性状的遗传力存在差异[2]。这种差异在其他的研究中

也有报道,如壳紫品系长牡蛎形态性状的遗传力在不

同日龄阶段存在明显差异[36]。
对于不便于直接选育的性状,可根据遗传相关性

进行间接选育,同时,遗传相关性还有助于预测对某一

性状进行选择可能带来的其他性状变化[29]。根据之前

的研究,本研究将相关性分为以下三个等级:低(0~
0.45)、中(0.45~0.55)和高(0.55~1)[18]。生长性状

之间的高度遗传相关性表明可能有相关基因参与调控

了多种性状。在我们的研究中,壳容积与其余性状的

遗传相关性属于高度正相关(0.57~0.83),壳容积及

相关形态性状可以同时改良。其中,壳高与壳容积的

遗传相关性最大,对壳高进行选育能更有效地改良壳

容积,这与近江牡蛎壳容积通径分析的结果一致[13]。
各个形态性状之间的遗传相关性属于中等到高水平正

相关(0.49~0.71),且各个生长性状之间的遗传相关

性整体上大于表型相关性,这与之前的研究相符[34-35]。

4 结语

本研究对长牡蛎的三个选育群体和一个野生群体

的壳型进行了比较,同时对形态性状和壳容积进行通

径分析和遗传参数评估。结果表明,三个选育群体的

形态性状和壳容积相对于野生群体有了明显改良,其
中中国群体的改良效果最明显。通径分析结果表明,
在中国、日本和野生群体中对壳容积影响最大的是壳

高,而在韩国群体中是壳宽。此外,本研究还建立了四
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个群体的壳容积逐步回归方程。遗传参数评估结果表

明,壳容积具有极高的遗传力,可以通过选育进行改

良,且壳容积和形态性状具有较高的相关性,可间接对

壳容积进行改良。
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Abstract: To
 

investigate
 

the
 

impact
 

of
 

body
 

traits
 

on
 

cavity
 

volume
 

in
 

different
 

populations
 

of
 

the
 

Pacific
 

oyster,
 

Crassostrea
 

gigas,
 

and
 

the
 

potential
 

for
 

improving
 

cavity
 

volume
 

through
 

selective
 

breeding,
 

we
 

measured
 

the
 

shell
 

length,
 

shell
 

width,
 

shell
 

height
 

and
 

cavity
 

volume
 

of
 

113,
 

246,
 

53,
 

and
 

79
 

oysters
 

from
 

wild
 

population
 

and
 

three
 

selectively
 

bred
 

strains
 

from
 

populations
 

of
 

China,
 

Japan,
 

and
 

Korea,
 

respectively.
 

The
 

results
 

indicated
 

that
 

the
 

cavity
 

volume
 

of
 

C.
 

gigas
 

was
 

improved
 

by
 

selective
 

breeding
 

in
 

different
 

populations.
 

Path
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

most
 

influential
 

factor
 

on
 

cavity
 

volume
 

was
 

shell
 

height
 

except
 

for
 

the
 

Korean
 

population
 

while
 

shell
 

width
 

had
 

the
 

greatest
 

impact
 

on
 

cavity
 

volume
 

in
 

the
 

Korean
 

population.
 

The
 

regression
 

equation
 

between
 

individual
 

traits
 

of
 

C.
 

gigas
 

and
 

cavity
 

volume
 

was
 

established
 

using
 

stepwise
 

regression
 

method.
 

For
 

China
 

selected
 

strain,
 

V=-19.087+0.248SL+0.216SH+0.506SW(R2=0.581);
 

for
 

Japan
 

selected
 

strain,
 

V=
-15.623+0.179SL+0.195SH+0.493SW(R2=0.557);

 

for
 

Korea
 

selected
 

strain,
 

V=-17.359+
0.139SL+0.771SH +0.170SW (R2=0.718);

 

for
 

wild
 

population,
 

V=-15.090+0.339SL+
0.216SH+0.190SW(R2=0.765).

 

Estimation
 

of
 

genetic
 

parameter
 

showed
 

that
 

cavity
 

volume
 

had
 

very
 

high
 

heritability
 

(0.64),
 

genetic
 

correlations
 

with
 

body
 

traits
 

were
 

high
 

(0.57~0.83),
 

and
 

phenotypic
 

correlations
 

were
 

medium
 

to
 

high
 

(0.49~0.66),
 

which
 

means
 

that
 

cavity
 

volume
 

could
 

be
 

effectively
 

improved
 

by
 

selective
 

breeding.
 

Our
 

findings
 

furnished
 

valuable
 

insights
 

for
 

enhancing
 

the
 

genetic
 

potential
 

of
 

cavity
 

volume
 

in
 

C.
 

gigas,
 

thereby
 

advanced
 

the
 

breeding
 

efforts
 

aimed
 

at
 

developing
 

elite
 

strains
 

characterized
 

by
 

elevated
 

meat
 

yield.
Key

 

words: Pacific
 

oyster;
 

cavity
 

volume;
 

correlation
 

analysis;
 

path
 

analysis;
 

genetic
 

parameter;
 

mor-
phological

 

traits;
 

selected
 

population
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