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图 1 460 尾个体的群体遗传结构的主成分分析

Fig.1 Principal component analysis of population
genetic structure of 460 individuals
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图 2 不同标记密度下对赤点石斑鱼抗病性状的预测准确度

Fig.2 Accuracy of prediction model under different marker densities for disease resistance traits of
Epinephelus akaara
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图 3 不同覆盖度标准基因组估计的准确性

Fig.3 Accuracy of genome selection estimation for
different coverage filter standards
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ｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｈｏｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｓｅａ ｌｉｃｅ ｉｎ ｆａｒｍｅｄ Ａｔｌａｎｔｉｃ
ｓａｌｍｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］． Ｇｅｎｅｔｉｃｓ Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，
２０１６，４８（１）：４７．

［２０］Ｌｉｕ Ｙ，Ｌｕ Ｓ，Ｌｉｕ Ｆ，ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ
ＢａｙｅｓＣπ ａｎｄ ＧＢＬＵＰ ｆｏｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｇａｉｎｓｔ Ｅｄｗａｒｄｓ
ｉｅｌｌａ ｔａｒｄａ ｉｎ Ｊａｐａｎｅｓｅ ｆｌｏｕｎｄｅｒ（Ｐａｒａｌｉｃｈｔｈｙｓ ｏｌｉｖａ
ｃｅｕｓ）［Ｊ］． Ｍａｒｉｎｅ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１８，２０（５）：５５９
－ ５６５．

［２１］Ｐａｌａｉｏｋｏｓｔａｓ Ｃ，Ｃａｒｉｏｕ Ｓ，Ｂｅｓｔｉｎ Ａ，ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｅ －
ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｉｃ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｔｏ ｖｉｒａｌ ｎｅｒｖｏｕｓ ｎｅｃｒｏｓｉｓ ｉｎ Ｅｕｒｏｐｅａｎ ｓｅａ ｂａｓｓ（Ｄｉｃｅｎ
ｔｒａｒｃｈｕｓ ｌａｂｒａｘ）ｕｓｉｎｇ ＲＡＤ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］． Ｇｅｎｅｔｉｃｓ
Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１８，５０（１）：３０．

［２２］Ｇｅ Ｈ，Ｌｉｎ Ｋ，Ｓｈｅｎ Ｍ，ｅｔ ａｌ． Ｄｅ ｎｏｖｏ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ ａ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅâ ｌｅｖｅｌ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ｒｅｄ － ｓｐｏｔ
ｔｅｄ ｇｒｏｕｐｅｒ （Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｕｓ ａｋａａｒａ）ｕｓｉｎｇ ｎａｎｏｐｏｒｅ ｓｅ
ｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ Ｈｉ － Ｃ［Ｊ］． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｒｅ
ｓｏｕｒｃｅｓ，２０１９，１９（６）：１４６１ － １４６９．

［２３］Ｙａｎｇ Ｍ，Ｗａｎｇ Ｑ，Ｃｈｅｎ Ｊ，ｅｔ ａｌ． Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｎｄｉ
ｄａｔｅ ＳＮＰｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ａｎｔｉ － ＲＧＮＮＶ
ｕｓｉｎｇ ＧＷＡＳ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｄ － ｓｐｏｔｔｅｄ ｇｒｏｕｐｅｒ，Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｕｓ
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ａｋａａｒａ［Ｊ］． Ｆｉｓｈ ＆ Ｓｈｅｌｌｆｉｓｈ Ｉｍｍｕｎｏｌｏｇｙ，２０２１，１１２：
３１ － ３７．

［２４］Ｃｈｅｎ Ｓ，Ｚｈｏｕ Ｙ，Ｃｈｅｎ Ｙ，ｅｔ ａｌ． Ｆａｓｔｐ：ａｎ ｕｌｔｒａ － ｆａｓｔ ａｌｌ
－ ｉｎ － ｏｎｅ ＦＡＳＴＱ ｐｒｅｐｒｏｃｅｓｓｏｒ［Ｊ］． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，
２０１８，３４（１７）：ｉ８８４ － ｉ８９０．

［２５］Ｅｗｅｌｓ Ｐ，Ｍａｇｎｕｓｓｏｎ Ｍ，Ｌｕｎｄｉｎ Ｓ，ｅｔ ａｌ． ＭｕｌｔｉＱＣ：ｓｕｍ
ｍａｒｉｚｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｏｒ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｔｏｏｌｓ ａｎｄ ｓａｍｐｌｅｓ
ｉｎ ａ ｓｉｎｇｌｅ ｒｅｐｏｒｔ［Ｊ］． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１６，３２（１９）：
３０４７ － ３０４８．

［２６］Ｌｉ Ｈ． Ａｌｉｇｎｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅａｄｓ，ｃｌｏｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ
ａｓｓｅｍｂｌｙ ｃｏｎｔｉｇｓ ｗｉｔｈ ＢＷＡ － ＭＥＭ［Ｊ］． ａｒＸｉｖ：１３０３．
３９９７［ｑ － ｂｉｏ］，２０１３：１ － ３．

［２７］Ｔａｒａｓｏｖ Ａ，Ｖｉｌｅｌｌａ Ａ Ｊ，Ｃｕｐｐｅｎ Ｅ，ｅｔ ａｌ． Ｓａｍｂａｍｂａ：ｆａｓｔ
ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ｏｆ ＮＧＳ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｆｏｒｍａｔｓ［Ｊ］． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔ
ｉｃｓ，２０１５，３１（１２）：２０３２ － ２０３４．

［２８］ＭｃＫｅｎｎａ Ａ，Ｈａｎｎａ Ｍ，Ｂａｎｋｓ Ｅ，ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ Ｇｅｎｏｍｅ Ａ
ｎａｌｙｓｉｓ Ｔｏｏｌｋｉｔ：Ａ ＭａｐＲｅｄｕｃｅ ｆｒａｍｅｗｏｒｋ ｆｏｒ ａｎａｌｙｚｉｎｇ
ｎｅｘｔ － ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ［Ｊ］． Ｇｅｎｏｍｅ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１０，２０（９）：１２９７ － １３０３．

［２９］Ｄａｎｅｃｅｋ Ｐ，Ｂｏｎｆｉｅｌｄ Ｊ Ｋ，Ｌｉｄｄｌｅ Ｊ，ｅｔ ａｌ． Ｔｗｅｌｖｅ ｙｅａｒｓ
ｏｆ ＳＡＭｔｏｏｌｓ ａｎｄ ＢＣＦｔｏｏｌｓ［Ｊ］． ＧｉｇａＳｃｉｅｎｃｅ，２０２１，１０
（２）：ｇｉａｂ００８．

［３０］Ｂｒｏｗｎｉｎｇ Ｓ Ｒ，Ｂｒｏｗｎｉｎｇ Ｂ Ｌ． Ｒａｐｉｄ ａｎｄ ａｃｃｕｒａｔｅ ｈａｐ
ｌｏｔｙｐｅ ｐｈａｓｉｎｇ ａｎｄ ｍｉｓｓｉｎｇ － ｄａｔａ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｗｈｏｌｅ
－ ｇｅｎｏｍｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｉｅｓ ｂｙ ｕｓｅ ｏｆ ｌｏｃａｌｉｚｅｄ ｈａｐ
ｌｏｔｙｐｅ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ［Ｊ］． Ａｍｅｒｉｃａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｈｕｍａｎ Ｇｅ
ｎｅｔｉｃｓ，２００７，８１（５）：１０８４ － １０９７．

［３１］Ｐｕｒｃｅｌｌ Ｓ，Ｎｅａｌｅ Ｂ，Ｔｏｄｄ － Ｂｒｏｗｎ Ｋ，ｅｔ ａｌ． ＰＬＩＮＫ：Ａ

ｔｏｏｌ ｓｅｔ ｆｏｒ ｗｈｏｌｅ － ｇｅｎｏｍｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
－ ｂａｓｅｄ ｌｉｎｋａｇｅ ａｎａｌｙｓｅｓ［Ｊ］． Ａｍｅｒｉｃａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｈｕｍａｎ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２００７，８１（３）：５５９ － ５７５．

［３２］Ｙａｎｇ Ｊ，Ｌｅｅ Ｓ Ｈ，Ｇｏｄｄａｒｄ Ｍ Ｅ，ｅｔ ａｌ． ＧＣＴＡ：Ａ ｔｏｏｌ ｆｏｒ
ｇｅｎｏｍｅ － ｗｉｄｅ ｃｏｍｐｌｅｘ ｔｒａｉｔ ａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］． Ａｍｅｒｉｃａｎ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｈｕｍａｎ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１１，８８（１）：７６ － ８２．

［３３］ＶａｎＲａｄｅｎ Ｐ Ｍ． Ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｍｅｔｈｏｄｓ ｔｏ ｃｏｍｐｕｔｅ ｇｅｎｏｍｉｃ
ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓ［Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｄａｉｒｙ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００８，９１
（１１）：４４１４ － ４４２３．

［３４］Ｐｓｚｃｚｏｌａ Ｍ，Ｓｔｒａｂｅｌ Ｔ，Ｍｕｌｄｅｒ Ｈ Ａ，ｅｔ ａｌ． Ｒｅｌｉａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ
ｄｉｒｅｃｔ ｇｅｎｏｍｉｃ ｖａｌｕｅｓ ｆｏｒ ａｎｉｍａｌｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｌａ
ｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｗｉｔｈｉｎ ａｎｄ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｄａｉｒｙ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１２，９５（１）：３８９ － ４００．

［３５］Ｃｌａｒｋ Ｓ Ａ，Ｈｉｃｋｅｙ Ｊ Ｍ，Ｄａｅｔｗｙｌｅｒ Ｈ Ｄ，ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｉｍ
ｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ
ｏｆ ｇｅｎｏｍｉｃ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｖａｌｕｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ
ｔｈｅ ｍａｋｅｕｐ ｏｆ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｄａｔａ ｓｅｔｓ ｉｎ ｌｉｖｅｓｔｏｃｋ ｂｒｅｅｄ
ｉｎｇ ｓｃｈｅｍｅｓ［Ｊ］． Ｇｅｎｅｔｉｃｓ Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１２，
４４（１）：４．

［３６］Ｗａｎｇ Ｑ，Ｙｕ Ｙ，Ｙｕａｎ Ｊ，ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍａｒｋｅｒ ｄｅｎｓｉｔｙ
ａｎｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｉｃ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｃ
ｃｕｒａｃｙ ｆｏｒ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔ ｉｎ Ｐａｃｉｆｉｃ ｗｈｉｔｅ ｓｈｒｉｍｐ Ｌｉｔｏｐｅ
ｎａｅｕｓ ｖａｎｎａｍｅｉ［Ｊ］． ＢＭＣ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１７，１８（１）：４５．

［３７］Ｚｈａｎｇ Ｗ，Ｌｉ Ｗ，Ｌｉｕ Ｇ，ｅｔ ａｌ． Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ
ｏｆ ｌｏｗ － ｃｏｖｅｒａｇｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｎ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｉｎ
ｌａｒｇｅ ｙｅｌｌｏｗ ｃｒｏａｋｅｒ ［Ｊ ］． Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，２０２１，
５３４：７３６３２３．
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Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ａｇａｉｎｓｔ ｎｅｕｒｏｎｅｃｒｏｓｉｓ
ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｄ － ｓｐｏｔｔｅｄ ｇｒｏｕｐｅｒ

ＷＡＮＧ Ｚｈｕｏｂｉａｏ１，ＦＡＮＧ Ｍｉｎｇ１，ＺＨＥＮＧ Ｌｅｙｕｎ２，ＧＥ Ｈｕｉ２，
ＣＨＥＮ Ｘｉｎｘｉｎ２，ＬＵＯ Ｈｕｉｙｕ２，ＷＡＮＧ Ｚｈｉｙｏｎｇ１

（１． Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｈｅａｌｔｈｙ Ｍａｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ｆｏｒ ｔｈｅ Ｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ Ｓｅａ，Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ａｎｄ
Ｒｕｒａｌ Ａｆｆａｉｒｓ，Ｆｉｓｈｅｒｉｅｓ Ｃｏｌｌｅｇｅ，Ｊｉｍｅｉ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｘｉａｍｅｎ ３６１０２１，Ｃｈｉｎａ；

２． Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｈｉｇｈ － ｖａｌｕｅ Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍａｒｉｎｅ Ｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ，
Ｆｕｊｉａｎ Ｆｉｓｈｅｒｉｅｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ，Ｘｉａｍｅｎ ３６１０１３，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｒｅｄ － ｓｐｏｔｔｅｄ ｇｒｏｕｐｅｒ （Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｕｓ ａｋａａｒａ）ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｍａｒｉｃｕｌｔｕｒｅｄ ｆｉｓｈ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｕｔｈｅａｓｔ
ｃｏａｓｔａｌ ａｒｅａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ． Ｉｔ ｉｓ ｈｉｇｈｌｙ ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｒｅｄ － ｓｐｏｔｔｅｄ ｇｒｏｕｐｅｒ ｎｅｒｖｅ ｎｅｃｒｏｓｉｓ ｖｉｒｕｓ （ＲＧＮＮＶ）ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ
ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ，ｗｈｉｃｈ ｓｅｒｉｏｕｓｌｙ ｒｅｓｔｒｉｃｔｅｄ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｉｎｄｕｓｔｒｙ． Ｉｎ ｔｈｉｓ
ｓｔｕｄｙ，２３０ ｉｎｄ ＲＧＮＮＶ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ （ｄｉｓｅａｓｅ － ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｄｅａｔｈ）ａｎｄ ２３０ ｉｎｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ （ｅｖｅｎｔｕａｌｌｙ ｓｕｒｖｉｖｅｄ
ｆｉｓｈ）ｒｅｄ － ｓｐｏｔｔｅｄ ｇｒｏｕｐｅｒ ｆｒｙ ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｏｒ ｇｅｎｏｍｅ ｒｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ａｎｄ ５ ４１２ ６８３ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙ
ｍｏｒｐｈｉｓｍｓ （ＳＮＰｓ）ｗｅｒｅ ｄｉｓｃｏｖｅｒｅｄ，ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＲＧＮＮＶ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ
ｒｅｄ － ｓｐｏｔｔｅｄ ｇｒｏｕｐｅｒ． Ｔｈｅ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ＲＧＮＮＶ ｗａｓ ０ ５６６ ２，ａｎｄ ｔｈｅ ａｃｃｕｒａｃｙ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｉｃ
ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｖａｌｕｅ （ＧＥＢＶ）ｗｉｔｈ ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ＳＮＰｓ ｍａｒｋｅｒｓ ｗａｓ ０ １５４ ３． Ｔｈｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ
ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｒａｎｄｏｍ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｍａｒｋｅｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｉｃ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｃｃｕｒａｃｙ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｕ
ｓｉｎｇ≥５ ０００ （５ ｋ）ＳＮＰｓ ｍａｒｋｅｒｓ ｃｏｕｌｄ ｏｂｔａｉｎ ｍｏｒｅ ｄｅｓｉｒａｂｌｅ ｒｅｓｕｌｔｓ． Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ａ ｕｓｅｆｕｌ ｔｈｅｏｒｅｔｉ
ｃａｌ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｒｅｄ － ｓｐｏｔｔｅｄ ｇｒｏｕｐｅｒ ａｇａｉｎｓｔ ＲＧＮＮＶ．
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ：ｒｅｄ － ｓｐｏｔｔｅｄ ｇｒｏｕｐｅｒ；ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ；ｇｅｎｏｍｉｃ ｂｅｓｔ ｌｉｎｅｒ ｕｎｂｉａｓｅｄ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ （ＧＢＬＵＰ）

２１２


