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摘要    哈维氏弧菌(Vibrio harveyi)是引起豹纹鳃棘鲈(Plectropomus leopardus)患“烂身病”的主要

致病菌，每年 6―8 月发病率极高，严重影响了该品种养殖业的可持续发展。因此，培育抗病良种

是豹纹鳃棘鲈养殖业的迫切需求。为评估豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧菌遗传参数，本研究基于高密度单

核苷酸多态性位点构建的基因组亲缘关系矩阵，使用 4 种模型(BLM、BTM、LLM 和 LTM)拟合了

2 种抗病表型(测试日性状，TDS；二元死亡存活性状，TS)，并用约束最大似然法(REML)估算方差

组分。经分析，豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧菌遗传力为 0.182~0.486，属中高遗传力性状，加性遗传方

差为 0.071~0.262。其中，利用线性模型(BLM 和 LLM)估算的遗传力分别为 0.382 和 0.476，利用阈

值模型(BTM 和 LTM)估算的遗传力分别为 0.182 和 0.207。表明可以通过遗传选育提高豹纹鳃棘鲈

抗弧菌能力。对不同模型估算的基因组估算育种值(GEBV)进行相关性分析，不同模型拟合同种抗

病表型时，GEBV 之间相关系数> 0.9，属于高强度正相关关系，表明使用同种表型定义时，阈值或

线性模型对 GEBV 排名影响很小。对不同模型估算的 GEBV 与不同表型进行相关性分析的结果显

示，纵向模型(LLM 和 LTM)估算的 GEBV 与表型 TS 之间的相关系数高于横截面模型(BLM 和

BTM)，说明表型 TDS 可能比表型 TS 更适合作为抗病表型。此外，在线性模型中，使用表型 TDS

和表型 TS 估算的 GEBV 之间的相关系数< 0.85，说明采用 2 种表型定义下估计的豹纹鳃棘鲈抗哈

维弧菌 GEBV 排名不一致。但基于表型 TDS 估算的 GEBV 与表型 TS 之间的相关系数较强(0.824)，

表明使用表型 TDS 和纵向模型(LLM)估算豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧菌遗传参数更有优势。本研究补

充了豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧菌遗传参数研究，为豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧菌良种选育提供了参考。 
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豹纹鳃棘鲈(Plectropomus leopardus)，又称东星斑， 属石斑鱼科(Epinephelidae)、鳃棘鲈属(Plectropomus)，
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是一种广泛分布在西太平洋的暖水性岛礁鱼类。因其

肉质细腻、味道鲜美，有很高的食用价值和经济价值。

近年来，豹纹鳃棘鲈的热度不断攀升，仅凭野生捕捞

难以满足消费市场日益增长的需求，亟需大力发展人

工养殖。目前，有关豹纹鳃棘鲈生物学特性(王锐等, 

2011a; Scott et al, 2017)、苗种繁育(王锐等, 2011b)、

人工养殖(王锐等, 2011b; 孙志景等, 2013; Sun et al, 
2015; 孙玉明等, 2021)和饵料培育(Yu et al, 2018; Xia 
et al, 2020; 杨树浩等, 2021; Zhu et al, 2022)等方面已

有较多研究，为豹纹鳃棘鲈的规模化人工养殖奠定了

良好的基础。随着豹纹鳃棘鲈人工养殖规模逐渐扩

大，弧菌病、鱼蛭病和淀粉卵鞭虫病等病害问题相继

出现，造成了极大的经济损失(刘金叶等, 2019)。其

中，由哈维氏弧菌(Vibrio harveyi)引起的“烂身病”造

成了巨大的经济损失 (辜良斌等 , 2015; 王磊等 , 

2023)，成为了困扰养殖户的一大难题。因此，培育抗

病苗种对豹纹鳃棘鲈养殖业的可持续发展至关重要。 

遗传选育是选育抗病良种的重要手段。传统抗病

选育通常采用群体选育、家系选育、杂交等技术手段

培育抗病苗种(徐康等, 2014; 廖静等, 2020; 王海宁

等, 2020)。例如，采用杂交技术培育的抗嗜水气单胞菌

(Aeromonas hydrophila) 的松浦镜鲤 (Cyprinus carpio 

Songpu mirror)(GS-01-001-2008)，基于家系选育培育的

抗无乳链球菌(Streptococcus agalactiae)的吉富罗非

鱼(Oreochromis niloticus)新品种“中威 1 号” (GS-01- 

003-2014)，以及利用群体选育和分子标记辅助选择技

术培育的抗疱疹病毒Ⅲ型(CyHV-3)的镜鲤新品种“龙

科 11 号”(GS-01-001-2022)。由于鱼类抗病表型获取

的特殊性，传统选育技术往往难以精准、直接地选择

抗病亲本。Meuwissen 等(2001)提出了基因组选择的

概念，为培育鱼类优良种质提供了有效的技术支撑。

目前，我国在家系选育的基础上，配合基因组选择技

术培育出了多个抗病高产鱼类新品种，如抗迟缓爱德

华菌(Edwardsiella tarda)的牙鲆(Paralichthys oliyaceus)

新品种“鲆优 2 号” (GS-02-005-2016)、抗无乳链球菌

的罗非鱼新品种“壮罗 1 号”(GS-01-004-2018)和抗哈

维氏弧菌的半滑舌鳎(Cynoglossus semilaevis)新品种

“鳎优 1 号” (GS-01-005-2021)。此外，在无法建立家

系的鱼类中，基因组选择技术也有良好的选择效果。

例如，Zhao 等(2021)利用基因组选择技术筛选出了抗

刺 激 隐 核 虫 (Cryptocaryon irritans) 的 大 黄 鱼

(Larimichthys crocea)品系，抗虫系在 96 h 的感染存

活率(59.2%)显著高于对照组(9.9%)。受豹纹鳃棘鲈人

工繁育技术的限制，目前无法通过一对一人工授精的

方式建立家系。因此，基因组选择可能是未来培育豹

纹鳃棘鲈抗病苗种的关键技术。目前，Lu 等(2023)

初步建立了豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧菌基因组选择平

台，为培育抗病苗种奠定了基础。 

遗传力是良种选育中的重要参数，可直接表明目

标性状中由遗传因素决定的比例，为制定选育方案提

供理论参考(李吉涛等, 2013)。通常，遗传力估算需

要基于完整的系谱记录。如卢昇等(2018)通过基于 22

个半滑舌鳎家系人工感染实验结果，估算了半滑舌鳎

抗哈维氏弧菌的遗传力为 0.17~0.36；王炳谦等(2013)

建立了 60 个全同胞家系，估算虹鳟(Oncorhynchus 
mykiss) 抗 传 染 性 造 血 器 官 坏 死 病 毒 (infectious 

haematopoietic necrosis virus, IHNV)的遗传力为 0.34；

郑卫卫等(2016)基于 46 个牙鲆 F4 代家系，估算了牙

鲆抗迟缓爱德华氏菌遗传力为 0.18。得益于分子生物

技术不断发展，目前，也可利用分子遗传标记对无法

建立家系或无系谱群体开展遗传参数评估(Mousseau 
et al, 1998; Yang et al, 2011)。随着测序成本的降低，

有 学 者 利 用 单 核 苷 酸 多 态 性 (single nucleotide 

polymorphism, SNP)评估了多种养殖鱼类抗病性状的

遗 传 力 。 如 Griot 等 (2021) 报 道 了 欧 洲 海 鲈

(Dicentrachus labrax)抗哈维氏弧菌的遗传力分别为

0.11 (线性模型)和 0.20 (阈值模型)。Liyanage 等(2022)

利用 70k SNP 估算牙鲆抗病毒性出血败血症(viral 

hemorrhagic septicemia, VHSV)的遗传力为 0.18。目前，

除了 Lu 等(2023)利用死亡/存活二项性状和阈值模型

估算了豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧菌遗传力(0.16~ 0.24)

外，尚未见其他相关报道。 

由于采用不同模型拟合多种表型时，遗传力的估

算结果差异很大(Nielsen et al, 2010; Bangera et al, 
2014)。为进一步评估豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧菌的遗

传参数，本研究基于 Lu 等(2023)所述的 798 尾具有

抗病表型和基因型的豹纹鳃棘鲈，使用 1 211 259 个

高质量 SNP 构建基因组亲缘关系矩阵，利用 4 种模

型拟合 2 种抗病表型，通过软件 ASReml-R 4.0 估算

方差组分和育种值，以期为豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧菌

良种选育提供理论参考。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

本研究所用豹纹鳃棘鲈取自山东莱州明波水产

有限公司和海南永贺生物技术有限公司，共 800 尾。

经哈维氏弧菌人工感染实验和全基因组重测序，成功

获得了 798 尾具有表型和基因型的豹纹鳃棘鲈幼鱼，

用于构建基因组亲缘关系矩阵(G 矩阵)的 SNP 数目为
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1 211 259。此外，用于本研究的豹纹鳃棘鲈样品的群

体结构、感染实验结果和 SNP 检测、质控流程详见

Lu 等(2023)所述。 

1.2  性状定义 

本研究采用以下 2 种方式定义豹纹鳃棘鲈抗哈

维氏弧菌的表型： 

TS：二元存活性状，受试个体在感染实验结束前

死亡记为 0，存活记为 1。 

TDS：测试日性状，记录所有受试个体在实验期间

每天的死亡、存活状态，直至实验结束。例如：某一个

体在感染后第 3 天死亡，其抗病表型记为[1 1 0]；假设

实验共进行了 6 d，存活个体的表型记为[1 1 1 1 1 1]。 

1.3  模型  

1.3.1  二项线性模型(binary linear model, BLM) 

 ij i j ijy u f a e               (1) 

模型 BLM 用于拟合表型 TS。式中， ijy 代表第 j

条鱼在固定效应为 i 时的死亡存活状态，0 代表死亡，

1 代表存活； u 为总体均值； if 代表固定效应，其中

包括受试鱼采样地点和感染时的体重； ja 代表第 j

个体的加性遗传信息； ije 代表残差。 

1.3.2  二项阈值模型(binary threshold model, BTM) 

 ( ) ( )ij i jPr y u f a              (2) 

模型 BTM 用于拟合表型 TS。式中，Φ(·)为累积

标准正态分布函数，其他参数定义同模型 BLM。 

1.3.3  纵向阈值模型 (longitudinal threshold model, 
LTM) (Ødegård et al, 2006) 
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0
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模型 LTM 用于拟合表型 TDS。式中， p 代表 p

阶回归系数； ( ) pZ t 代表第 t 天的 p 阶正交多项式； ijty

为个体 j 在固定效应为 i 时，第 t 天的死亡或存活状

态；其他参数定义同模型 BLM。 

1.3.4  纵向线性模型(longitudinal linear mode, LLM) 

 
5

0

( )ijt p p i j ij
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模型 LLM 用于拟合表型 TDS，各参数定义同模

型 LTM。 

1.4  遗传力评估 

本研究采用 REML 法估算方差组分，使用

VanRaden(2008)的方法构建基因组亲缘关系矩阵(G

矩阵)。遗传力计算公式为： 

 2 2 2 2  σ  / (σ σ )a a eh ＝            (5) 

式中， 2σa 为加性遗传方差， 2σe 为残差方差。在模型

BTM 和 LTM 中，残差方差固定为 1。方差组分和遗

传力估算均使用ASReml-R 4.0 (Butler et al, 2009)分析。 

1.5  模型比较 

由于本研究使用了 4 种模型(BLM、BTM、LTM

和 LLM)拟合 2 种抗病表型(TS 和 TDS)，因此，无法

通过遗传力或收敛时的似然值比较模型的预测能力

(Nielsen et al, 2010; Bangera et al, 2014)。为比较各模

型的预测能力，本研究通过 2 种方式比较不同模型的

预测能力：计算不同模型预测的基因组估算育种值

(genome estimated breeding value, GEBV)之间或不同

模型预测的 GEBV 与表型 TS 之间的 Pearson 和

Spearman 相关系数。 

2  结果与分析 

2.1  豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧菌遗传参数 

4 种模拟拟合的 2 种表型估算得到的遗传力结果

见表 1。在线性模型(BLM 和 LLM)中，豹纹鳃棘鲈抗

哈维氏弧菌的遗传力分别为 0.382(TS)和 0.476(TDS)，

属于中高水平遗传力。在阈值模型(BTM 和 LTM)中，

遗传力低于线性模型，分别为 0.182(TS)和 0.207(TDS)，

属于中低水平遗传力。 
 

表 1  不同模型和表型定义下遗传力与方差组分 
Tab.1  Heritability and variance components under different model and phenotypic definitions 

性状 
Trait 

模型 
Model 

加性遗传方差 

Additive genetic variance/( 2σa ±SE) 

残差方差 

Residual variance /( 2σe ±SE) 
遗传力 

Heritability /(h2±SE) 

TS BLM 0.086±0.022 0.139±0.019 0.382±0.094 

BTM 0.222±0.073 1 0.182±0.049 

TDS LLM 0.071±0.005 0.078±0.002 0.476±0.024 

LTM 0.262±0.054 1 0.207±0.034 
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2.2  模型比较 

不同模型预测的 GEBV 之间的相关系数结果见

表 2。同一性状定义下，不同模型估算的 GEBV 之间

的相关系数很高，均> 0.9；在阈值模型拟合下，使用

不同性状定义估算的 GEBV 之间相关系数为 0.925，

但在使用线性模型拟合时，相关性系数< 0.9。对 LLM

与 BTM 估算的 GEBV 进行相关性分析时，观测到相

关系数< 0.75。计算不同模型估算的 GEBV 与表型 TS

之间的 Pearson 和 Spearman 相关系数，结果显示(表

3)，模型 BLM 与表型的 Pearson 相关系数为 0.901；

模型 LLM 稍低，为 0.824，但表型 TS 与模型 BLM

和 LLM 的 Spearman 相关系数一致，分别为 0.829 

(BLM)与 0.824 (LLM)。使用阈值模型(BTM 和 LTM)

获取的 GEBVs 相对于线性模型(BLM 和 LLM)获取的

GEBVs 与表型 TS 的相关性较低。 

 
表 2  不同模型估算的 GEBV 之间的 Pearson (下三角) 

和 Spearman (上三角)相关系数 
Tab.2  Pearson (lower triangle) and Spearman (upper 

triangle) correlation coefficient between GEBV estimated 
from different models 

 BLM BTM LLM LTM 

BLM  0.948 0.824 0.944 

BTM 0.928  0.744 0.925 

LLM 0.844 0.732  0.913 

LTM 0.944 0.931 0.912  

 
表 3  不同模型估算 GEBV 与表型 TS 之间的 

Pearson 和 Spearman 相关系数 
Tab.3  Pearson and Spearman correlation coefficient 

between GEBV estimated by different models and  
binary trait definition (TS) 

模型 
Model 

Pearson 相关系数 r 
(GEBV, TS) 

Spearman 相关系数 r
(GEBV, TS) 

BLM 0.901 0.829 

BTM 0.712 0.709 

LTM 0.788 0.779 

LLM 0.824 0.824 

 

3  讨论 

3.1  SNPs 在遗传参数评估中的应用 

在水产育种中，除了利用系谱估算遗传参数外，

也可利用遗传标记推断亲缘关系或构建分子系谱开

展相关研究。早期多使用微卫星标记开展鱼类目标性

状的遗传参数评估 (Bentzen et al, 2001; 王军等 , 

2018)。相对于微卫星标记，SNP 作为第 3 代分子标

记，具有密度高、分布广、易分型等特点(Altshuler et al, 
2001)。近年来，SNP 逐渐取代微卫星标记，成为识

别个体间亲缘关系的主要分子标记(Anderson et al, 
2006; Phillips et al, 2007; Rohrer et al, 2007)。在多个

水产养殖品种的实际生产中，使用 SNP 信息相对于

系谱信息获得了更准确的育种值和更多的遗传信息，

例如，Tsai 等(2016)在大西洋鲑(Salmo salar)上对海虱

(Lepeophtheirus salmonis) 的抗性性状评估中使用

SNPs 获取的遗传力(0.33)相对于基于系谱的遗传力

(0.22)获取了更多的遗传信息，很多水产养殖品种的

研究 结 果都 支持 这 个观 点 (Bangera et al, 2017; 
Sukhavachana et al, 2020; Joshi et al, 2021; Chaivichoo 
et al, 2023)。在这些研究中，对遗传方差组分的估算

往往使用 REML 法或贝叶斯方法，其中，REML 法

计算量低且更适合于多基因影响的性状的评估(Zhou 
et al, 2013)。根据 Lu 等(2023)全基因组关联分析(GWAS)

结果，豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧菌受微效多基因控制。

因此，本研究利用 REML 法评估豹纹鳃棘鲈抗哈维

氏弧菌遗传参数是可行的。 

3.2  遗传参数评估与模型比较 

为了进一步评估豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧菌遗传

参数，本研究利用 BLM、BTM、LLM 和 LTM 四种

模型拟合了 TS 和 TDS 两种抗病表型。其中，使用阈

值模型(BTM 和 LTM)估算的遗传力分别为 0.182 和

0.207，使用线性模型(BLM 和 LLM)估算的遗传力分

别为 0.382 和 0.476。上述结果表明，可以通过遗传

选育提高豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧菌能力。Lu 等(2023)

利用 TS 性状和阈值模型(同 BTM 模型)估算了豹纹鳃

棘鲈抗哈维氏弧菌遗传力为(0.18±0.05)。本研究中，

BTM 模型的大部分参数与 Lu 等(2023)中的参数基本

一致，不同的是，Lu 等(2023)使用基于体重的注射剂

量作为固定效应，而本研究使用体重作为固定效应，

两项研究利用 BTM 模型估算的遗传力是一致的。结

果符合预期，将体重或基于体重的注射剂量通过 R

语言中 scale 函数标准化后，可视为高度线性相关的

数据变量(数据集中在二者之间，Pearson 相关系数为

0.992)，由于感染实验注射菌液时的人为操作带来的

误差导致二者之间未呈现理论上的完全相关关系

(Pearson 相关系数为 1)，但可以推断使用体重或基于

体重的注射剂量作为模型中的固定效应计算时，几乎

不会对模型拟合产生影响。另外，据 Ødegård 等(2011)

统计，多种鱼类抗细菌病遗传力为 0~0.62。此外，

Vela-Avitua 等(2022)使用系谱和基因组信息估算了欧
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洲海鲈抗神经坏死病毒(nervous necrosis virus, NNV)

的遗传力分别为 0.18 和 0.25。结合本研究遗传力的

估算结果，认为本研究估算的遗传力处于合理范围，

估算结果可靠。 

同一表型定义下，虽然线性模型(BLM 和 LLM)

相比阈值模型(BTM 和 LTM)获得了更高的遗传力 

(表 1)，但同一表型定义下的 GEBV 之间的相关性系

数均> 0.9 (表 2)，表明选择线性模型或阈值模型对

GEBV 排名的影响不大 (Li et al, 2019; Hu et al, 
2020)。但 LLM模型估算的 GEBV 与横截面模型(BLM

和 BTM)估算的 GEBV 之间的相关系数较低(表 2)，

表明在基于 TDS 表型定义下使用线性模型拟合中观

察到大量豹纹鳃棘鲈的 GEBV 重新排列，Gitterle 等

(2006)在凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei)对抗白斑

综合征病毒(WSSV)的研究中也发现了这一现象。此

外，LLM 模型估算的 GEBV 与表型 TS 之间的 Pearson

相关系数(0.824)与 Spearman 相关系数(0.824)均高于

BTM 模型(Pearson：0.712；Spearman：0.709)，并且

LLM 模型估算的 GEBV 与表型 TS 之间的 Spearman

相关系数 (0.824)与 BLM 模型与表型 TS 之间的

Spearman 相关系数(0.829)接近。因此，在实际选育中，

可以考虑利用 LLM 模型计算豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧

菌 GEBV。 

本研究利用 TS 和 TSD 两种方式定义了豹纹鳃棘

鲈抗哈维氏弧菌表型，结果显示，无论使用阈值模型

(BTM 和 LTM)还是线性模型(BLM 和 LLM)，基于表

型 TDS 估算的遗传力(0.207 和 0.476)均高于基于表型

TS (0.182 和 0.382)。出现该现象的原因是由于死亡时

间与死亡存活性状(TS)可能由不同的数量性状位点

(quantitative trait loci, QTL)决定(Ødegård et al, 2011)，

表型 TDS 有效利用了数据中死亡时间的信息，而在

表型 TS 中这部分信息被计入残差(Ødegård et al, 
2007)。虽然不同表型和模型定义对遗传力的估算会

产生较大的差异(Nielsen et al, 2010; Bangera et al, 
2014)，但在本研究中，对不同模型估算的 GEBV 与

表型(TS)进行相关性分析后发现，LTM 模型估算的

GEBV 相对于 BTM 模型估算的 GEBV 与表型(TS)之

间的相关性更高，且 LLM 模型预测的 GEBV 相对

BLM 模型与表型(TS)的 Spearman 相关系数非常接近

(表 3)。这说明使用纵向模型相对于横截面模型可以

获取更准确的 GEBV 估算(表 3)。与此类似，Sun 等

(2022)在大菱鲆(Scophthalmus maximus)对迟缓爱德

华氏菌的抗性研究中也支持上述结论。类似的结果也

在以前的研究中有所报道(Yáñez et al, 2013; Gitterle 
et al, 2006)。 

相比阈值模型(BTM 和 LTM)，本研究中的 2 个

线性模型(BLM 和 LLM)不仅获得了更高的遗传力 

(表 1)，所估算的 GEBV 与 2 种表型的相关系数也更

高(表 3)。上述结果虽然有悖于大部分已报道的鱼类

抗病性状遗传参数分析的结果(Ødegård et al, 2006、
2007; Liang et al, 2017; Xiong et al, 2017; 
Sukhavachana et al, 2019)，但仍有少部分研究结果与

本研究类似(Li et al, 2019; 卢昇等, 2018; Liu et al, 
2016)，是由于不同的模型在信息处理方面的差异会

导致不同的估算结果(Ødegård et al, 2011)。在本研究

中，阈值模型(BTM 和 LTM)获取的加性遗传方差为

0.222 和 0.262，线性模型(LLM 和 BLM)获取的加性

遗传方差为 0.071 和 0.086。使用阈值模型获取的加

性遗传方差高于线性模型，该结果符合预期，对于阈

值性状采用阈值模型相对于线性模型是更合适的策

略(表 1)。因此，结合上述结果，本研究认为将阈值

性状视为正态分布数据，使用线性模型拟合时，由于

模型欠拟合，残差方差被低估，从而使线性模型的遗

传力估计偏高。 

4  结论 

本研究使用 798 尾具有基因型和抗病表型的豹

纹鳃棘鲈幼鱼，利用 1.21 M 个高质量 SNP 位点构建

基因组亲缘关系矩阵，采用 BLM、BTM、LLM 和 LTM

四种模型拟合了 TS 和 TDS 两种抗病表型。结果显示，

豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧菌遗传力为 0.182~0.486，属

于中高水平遗传力。其中，利用线性模型(BLM 和

LLM)估算的遗传力分别为 0.382 和 0.476，利用阈值

模型(BTM 和 LTM)估算的遗传力分别为 0.182 和

0.207，上述结果表明，可通过遗传选育提高豹纹鳃

棘鲈抗弧菌能力。此外，纵向模型(LLM 和 LTM)比

横截面模型(BLM 和 BTM)能够剖分更多的遗传信

息，因此，可优先考虑使用纵向模型估算抗病性状遗

传力。本研究补充了豹纹鳃棘鲈抗哈维氏弧菌遗传参

数相关内容，为选育抗哈维氏弧菌的豹纹鳃棘鲈苗种

提供了参考。 
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Abstract    The leopard coral grouper (Plectropomus leopardus) belongs to the family Epinephelinae, 
and genus Plectropomus. Vibrio harveyi is the main pathogen that causes "rot disease" in leopard coral 
grouper, which is a major threat to the sustainable development of its aquaculture industry. The disease 
is highly prevalent from June to August and severely affects aquaculture. Therefore, developing 
disease-resistant strains is a necessity. However, currently, artificial breeding techniques for leopard 
coral groupers cannot establish a family lineage through one-on-one artificial insemination, making 
traditional breeding methods that depend on a clear pedigree difficult. Considering the successful 
breeding of disease-resistant fish species with or without a pedigree, genome selection breeding 
technology are vital for cultivating disease-resistant leopard coral groupers. 

In genetic selection, the genetic parameters of target traits are important reference factors for 
specifying breeding programs. To evaluate the genetic parameters of leopard coral grouper resistance to 
V. harveyi, we constructed a genome-relatedness matrix based on high-density single-nucleotide 
polymorphisms using four models (binary linear model [BLM], binary threshold model [BTM], 
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longitudinal linear model [LLM], and linear threshold model [LTM]) to fit two disease-resistant 
phenotypes (test-day trait, TDS; Bivariate survival trait, TS), and used restricted maximum likelihood 
[REML] to estimate variance components. Our findings illustrated that the genetic heritability of 
leopard coral grouper resistance to V. harveyi ranged from 0.182 to 0.486, which belongs to the 
medium-to-high genetic heritability range. The additive genetic variance ranged from 0.071 to 0.262. 
The genetic heritability estimated by the linear model was 0.382 and 0.476, whereas that estimated by 
the threshold model was 0.182 and 0.207, respectively. These results suggest that leopard coral 
groupers resistance to V. harveyi can be improved through genetic breeding. 

Herein, the linear models (BLM and LLM) obtained higher genetic heritability estimates and more 
accurate genomic estimated breeding value (GEBV) predictions than the threshold models (BTM and 
LTM). However, despite the model used, the correlation coefficient between the GEBV rankings under 
the same phenotype definition >0.9, indicating that their impact on the GEBV ranking was not 
significant. Compared to the cross-sectional models (BLM and BTM), numerous leopard coral grouper 
GEBVs were rearranged in the LLM results. There was a strong correlation between the LTM and 
phenotype (TS), indicating that LLM has an excellent prediction effect. Therefore, when breeding 
leopard coral groupers for V. harveyi-resistant traits, a LLM should be considered. 

The study observed that using longitudinal models (LLM and LTM) to estimate genetic heritability 
produced higher results than the cross-sectional models (BLM and BTM), which may be due to the 
death time explaining different components of fish disease resistance. In longitudinal models, the 
genetic component influenced by the time of death is effectively harnessed. However, in cross-sectional 
models, this effect is inadvertently subsumed within the residuals. Consistent with the genetic 
heritability findings, the longitudinal models produced more precise GEBVs compared to 
cross-sectional models.   Our results suggest that TDS might offer a more accurate measure for 
assessing the resistance of leopard coral groupers to V. harveyi than the TS. 

Compared with the threshold models, linear models performed better in GEBV prediction, and 
higher genetic heritability estimates were obtained. Although, most previous studies on disease 
resistance traits have reported inconsistent genetic heritability estimates between threshold and linear 
models, some studies support these conclusions. This result may be due to differences in information 
processing between the different models, which leads to different results. In this study, the additive 
genetic variance obtained using threshold models (BTM and LTM) was 0.222–0.262, and additive 
genetic variance obtained using linear models (LLM and BLM) was 0.071–0.086. It is expected that the 
additive genetic variance obtained using threshold models was higher than that obtained using linear 
models. Furthermore, the residual variance resulting from fitting linear models was notably low. We 
posit that when threshold traits are erroneously treated as normally distributed data and linear models 
are employed for analysis, the residual variance may be underestimated. This underestimation is likely 
due to the model's underfitting, which consequently leads to an inflated heritability estimate for the 
linear model. 

This study aimed to estimate the genetic parameters of leopard coral grouper resistance to 
V. harveyi using infection test data of leopard coral groupers injected with V. harveyi and to construct 
an individual genotype relationship matrix based on single-nucleotide polymorphisms. The genetic 
heritability of leopard coral grouper resistance to V. harveyi was estimated to be between 0.182 and 
0.486 by comparing different models and phenotype definitions. The linear (0.382 and 0.476) and 
threshold models (0.182 and 0.207) were used to estimate genetic heritability. The estimated genetic 
heritability was within the medium genetic heritability range. Our findings were used to improve the 
target traits of leopard coral groupers, specifically their resistance to V. harveyi. This study supplements 
the genetic parameter estimation of leopard coral grouper resistance to V. harveyi and provides a 
reference for selecting V. harveyi-resistant leopard coral groupers for breeding.  
Key words    Genetic parameter; Heritability; Plectropomus leopardus; Vibrio harveyi 


