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摘要    本研究基于转录组序列开发了 37个SNP标记，并对 22个凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei)
家系进行了遗传多样性、家系聚类和亲子鉴定分析，探讨 SNP 标记在对虾家系选择育种中的应用

途径。结果显示，37 个 SNP 位点在凡纳滨对虾 22 个家系中的平均期望杂合度(He)和平均观测杂合

度(Ho)分别为 0.38 和 0.34；平均多态信息含量(PIC)为 0.30，属于中度多态性(0.25<PIC<0.5)。对家

系进行遗传距离计算和聚类分析，半同胞家系 F11 和 F17 间的遗传距离最小(0.04)，最先聚在一起。

亲子鉴定结果表明，在双亲性别已知情况下，亲子间的累积排除率(CPE)为 99.99%，子代的实际鉴

定率为 77.27%。研究表明，在凡纳滨对虾性状测试和系谱追踪过程中，利用高质量的 SNP 标记代

替物理标记来识别家系是一种准确可行的方法。 
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凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei)，亦称南美白

对虾、太平洋白对虾，是一种热带虾，具有生长快、

抗病力和适应性强、味道鲜美等特点(唐扬等, 2018; 
王兴强等, 2004)。凡纳滨对虾 20 世纪 80 年代引入我

国，90 年代解决了规模化苗种繁育关键技术后，养

殖规模迅速扩大，2018 年产量超过 170 万 t (农业部

渔业渔政管理局, 2018)，已发展为我国单一产值最高

的水产养殖种类之一。凡纳滨对虾种业体系较为健
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全，我国每年的种虾需求量超过 100 万对，苗种需求

超过 6000 亿尾。以规模化家系为基础的选择育种，

是当前国内外 10 多家对虾育种单位主要采用的技术

体系，在该体系中，遗传进展主要取决于目标性状的

遗传力和选择强度。研究表明，在奠基者群体已经构

建遗传力等参数固定的情况下，育种过程中增加家系

数量、扩大选育群体规模和提高选择强度可有效增加

遗传进展(栾生等, 2018)。 
在传统的选择育种中，主要是应用“可视嵌入性

橡胶标志”(Visible implant elastomer, VIE)标识不同家

系。但在高强度的选育计划中，由于养殖家系数量太

多，受限于可使用的颜色数量，难以同时区分超过

200 个以上家系。而且对大量的个体进行物理标记的

成本太高且耗时耗力，在养殖过程中容易发生物理标

记漂移脱落、人工读取标记错误等现象，也会导致个

体所属家系识别错误，产生系谱不准确的问题，从而

影响遗传评估和选择的准确性。 
随着分子标记的发展和分型成本的降低，微卫星

(Simple sequence repeat, SSR)、SNP(Single nucleotide 
polymorphism)等分子标记已成为解决上述问题的有

效途径(桂建芳等, 2012)。其中，SNP 标记具有数量

多、分布广泛，便于高通量、高度自动化检测分析等

优点，通过研究其在生物基因组中的分布即能够全面

反映群体的遗传及变异水平，在凡纳滨对虾(于洋等, 
2014; 王 冉 等 , 2018) 、 日 本 沼 虾 (Macrobrachium 
nipponense)(张洪伟等 , 2010)、栉孔扇贝 (Chlamys 
farreri)(Jiang et al, 2011)等物种中已开展应用。利用

分子标记特别是 SNP 标记进行亲缘关系鉴定，在畜

牧育种中也已得到广泛应用(李东等, 2011; 余国春等, 
2014)，但在水产动物中相关研究还较少。根据其他

物种的研究结果推测，在虾类高强度选育中，对人工

选择出来的优质候选个体进行 SNP 标记分型，通过

个体聚类分析及亲缘关系鉴定，可有效区分候选个体

的亲本信息，构建更为准确的系谱。 
当前，通过 DNA 和 RNA 高通量测序可以获得

大量的多态性 SNP 位点。然而，受基因组组装质量、

样本测序和分型算法等多种因素影响，很多位点可能

是假阳性位点。因此，利用较大样本量，对已有位点

进行分型验证，开发高质量的多态性 SNP 位点，是

开展分子标记辅助选择的重要基础工作。本研究利用

飞行时间质谱分析技术，开发了 37 个源自转录组序

列的 SNP 标记，并对 22 个凡纳滨对虾家系进行遗传

多样性、家系聚类和亲子鉴定分析，旨在探讨 SNP
标记在凡纳滨对虾选育中应用的可行性，以期为分子

标记辅助育种提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

在农业农村部海水养殖遗传育种中心(中国水产

科学研究院黄海水产研究所鳌山基地)利用 G1 代核

心群留种个体，通过巢式交配设计和定向交尾的方法

生产 51 个家系，构建凡纳滨对虾 G2 代核心育种群

体，并在–20℃温度下保留亲本肌肉组织。从开展生

长和存活性状测试的 G2 代家系中选择 22 个全同胞

家系(含 4 个半同胞家系)，每个家系随机取 9~10 尾

个体，共计 218 尾个体，加上 22 尾父本和 20 尾母本，

作为本实验的样本材料。子代个体取腹部肌肉组织

后，放入冻存管，–80℃保存。本研究中的转录组数

据由中国科学院海洋研究所实验海洋生物学重点实

验室提供，共 134 个 SNP 位点及其序列信息。 

1.2  实验方法 

DNA 提取参照王伟继(2008)的方法。DNA 的质

量和浓度使用超微量紫外分光光度计测量，保证

DNA 的浓度>50 ng/μl，吸光度比值(OD260 nm/OD280 nm)
在 1.7~2.0 之间。采用 1%的琼脂糖凝胶电泳检测

DNA 的完整性，检测完毕的样品置于–20℃冰箱中冷

冻保存。 

1.3  SNP 分型 

随机取 24 尾家系亲本个体，平均分为 2 组，每

12 尾个体的 DNA 混在一起。根据样品 DNA 定量结

果，将混合模板的 DNA 浓度稀释到 50~100 ng/μl。根据

序列信息，通过 Primer Premier 5.0 软件设计上下游引

物，扩增含有该位点的 DNA 片段，PCR 反应体积为

50 μl：0.25 μl Taq 酶(5 U/μl)，引物各 2 μl (10 pmol/μl)，
2 μl DNA(50 ng/μl)，4 μl Dntp(2.5 mmol/L)，5 μl 
10×PCR Buffer (Mg2+ plus)和 34.75 μl ddH2O。程序：

94℃预变性 5 min，94℃ 30 s，合适退火温度下 1 min，
72℃ 1 min，35 个循环；最后 72℃延伸 10 min。引物

合成和测序由上海生工生物工程股份有限公司完成。 
利用直接测序法验证 SNP 位点是否存在双峰，

若扩增产物同时出现双峰，即认为该位点在群体内存

在多态性。针对存在双峰的位点，通过 Genotyping 
Tools 及 MassARRAY Assay Design 软件设计 PCR 扩

增引物及单碱基延伸引物，利用多重 PCR 设计 2 个

多重组合，对所有个体上机测试。最后采用基质辅助

激光解吸附电离飞行时间质谱分析技术 (Matrix- 
assisted laser desorption/ionization-time of flight, 
MALDITOF)分型检测，此过程由北京博奥晶典生物

技术有限公司支持完成。 
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1.4  数据处理与分析 

SNP 位点的期望杂合度(He)、观测杂合度(Ho)和
多态信息含量(PIC)分析通过 Cervus 3.0 (Kalinowski 
et al, 2010) 软件进行。家系间的遗传距离通过

POPGENE 1.32(Yeh et al, 1999)软件计算。基于非加

权配对算数平均法，使用 MEGA 7(Tamura et al, 2011)
绘制 22 个家系聚类图。 

目前，最简单常用的亲子鉴定方法是排除法

(Jones et al, 2010)，其中，用累积排除概率(Cumulative 
probability of exclusion, CPE)表示排除不是真实亲本

的候选亲本的概率(Dodds et al, 1996; Heaton et al, 
2002)。亲缘关系鉴定运用 Cervus 3.0 (Kalinowski et al, 

2010)软件通过似然对数比(log likelihood ratio, LOD)
值判断分析。 

2  结果 

2.1  SNP 分型 

测序结果显示，2 组混合 DNA 样品中有 83 个位

点出现明显双峰，剩余位点显示单一的峰图或测序失

败。本实验设计 2 个多重组合(包含的位点数分别为

27 个和 28 个)，最终 2 个组合中分别有 18 和 19 个

SNP 位点在所有样本中均能扩增成功。最后利用飞行

时间质谱分析技术对每个样品的 37 个 SNP 位点进行

SNP 分型检测，多态性位点的引物信息见表 1。 
 

表 1  凡纳滨对虾 37 个 SNP 位点的引物信息 
Tab.1  Information of 37 SNP loci primers in L. vannamei 

位点 
Locus 

类型 
Type 

引物序列 
Primer sequence (5~3) 

退火温度 
Tm (℃) 

片段大小 
Size of fragment (bp)

SNP1 T/C F: ACGGCGGACGAGAATACA 

R: TCGCGTTCTGAGAAGGAAGT 57 219 

SNP2 A/T F: ATTTTATGGTTCTCCTGA 

R: TTTTCTTACATCTTCCTG 45 243 

SNP3 T/C F: TCTACTAACGCCAAGGTC 

R: AAGGAGATAGCGCAACAG 52 220 

SNP4 A/G F: TGCCACATCCAACACCA 

R: AACTGCCAGGCCATCAA 52 247 

SNP5 T/C F: ATGGCTATGGTAATCGG 

R: TCGGAGCATCACAACAC 50 311 

SNP6 T/C F: TTTGCGACAAGGAACAC 

R: GAAACGCTGGGAGTCAT 50 230 

SNP7 T/C F: GGAGCCTTGTGGTCGTAA 

R: ACCCTCGGGATTCGTTT 52 299 

SNP8 A/G F: CCCCAAAGTTCTTCTTA 

R: TGTCAAATGGTCGTCAG 48 188 

SNP9 A/G F: AATCGTACAATCTTTGATTAGTG 

R: GTCCGGCTGTTTAGGTG 55 299 

SNP10 T/C F: TTTATCCCCAGAGTGAC 

R: ATGCTTTGGTTGAGACT 48 276 

SNP11 A/G F: AATGGGTCTAATGATGCT 
R: TGACTCGGTGAAGTTGTA 48 265 

SNP12 T/C F: CTTCCAGGTCTTCAGTCG 

R: CTCCCACATCAACACCAC 55 264 

SNP13 A/C F: GCGTCACTCATCACAGGC 

R: CACAGGTGGGTGGCTCA 55 266 

SNP14 T/C F: GCCAATAGAAGATGGAGAC 

R: CTTCAATACTTGTGCCTGA 50 248 

SNP15 T/C F: CCCCACCATAAACCAGC 

R: AGACGAAACAACCGAAAGT 50 267 

SNP16 T/C F: AGTGACGCAGACGCAACC 

R: AGACATTCCACGACCAT 50 249 

SNP17 A/G F: TTATGGGAATGCGAAAG 

R: ATTGCTGCTACTGGAGG 48 204 

SNP18 T/C F: ACGTGCTACCATGAAGT 

R: TATAGACCGAAGGAAAA 48 244 
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续表 1 

位点 
Locus 

类型 
Type 

引物序列 
Primer sequence (5~3) 

退火温度 
Tm (℃) 

片段大小 
Size of fragment (bp)

SNP19 A/G F: TACAGTGCCAGTCTCAA 

R: TCCTTAGGCATACCTCT 50 216 

SNP20 A/G F: GCAACAACTGGCTATTA 

R: ACAAAACTTTACTCCGT 48 261 

SNP21 A/G F: TTGGGCTCCTCAACTGG 

R: TGTTCAGGAATCAGCGAGT 55 282 

SNP22 A/G F: TAGGTAGTGCCCTGGTA 

R: TTGGGTTATAGAAAGTGATG 50 318 

SNP23 A/G F: TTCGTCATCAGGATCGTGGAG 

R: CCTTGAAGTCCGAGCCGTAG 55 274 

SNP24 T/C F: TGTCAGGAGCAAAGCAA 

R: AAGAGTTCAAGCAGGGA 50 294 

SNP25 T/C F: ACAAGGGATGTGGAGTTA 

R: GTTGACCGTCCGATGCTA 50 267 

SNP26 A/G F: CACTTGGCTTGCCTCATC 

R: TGGAACTTGCTGCTCACA 55 256 

SNP27 T/C F: ACACCCTCCCTATCTCA 

R: GTAAAGGTCAACGAAAT 50 269 

SNP28 T/C F: GAAGCAGCAGGGCCAAGA 

R: CACAGCGAGGGCTCCAGTA 57 234 

SNP29 A/T F: GCTCAAACCACCAGGACA 

R: GGCACCCAAACGAAATAA 50 314 

SNP30 T/C F: CCCGGTCTGGATGTCGTT 

R: ACCTCCGCCCCATCACCT 57 224 

SNP31 A/C F: TTGCTTGACTGACATAGG 

R: ACTAAATGACTCCGAACC 50 300 

SNP32 T/C F: TTAGCGAAGTCTAGTGAAGA 

R: TTGAAAGTGACGGAAGTG 50 232 

SNP33 A/T F: TTCCATAGTCGAAATAGT 

R: TAACACGCAAAAGAGGT 48 300 

SNP34 C/G F: AATAGACCCAGGTTTCG 

R: GCATCCAGTTTCTCCCT 48 324 

SNP35 A/C F: TGAAGGGAGTTCTGGACC 

R: CCACTCTGGCTTGAAACAT 50 357 

SNP36 A/T F: GTAAAGGCGTAACAGAGCAA 

R: GCCGAGGGAGTAAGGTG 54 210 

SNP37 T/C F: GATTCCAAAGGATAACGA 

R: AAACTACAATGTATGCGATA 48 242 
  

2.2  家系遗传多样性分析 

利用 37 个 SNP 标记的分型信息对凡纳滨对虾 
22 个家系进行遗传多样性分析。结果显示，平均期

望杂合度(He)为 0.38；平均观测杂合度(Ho)为 0.34。
平均多态信息含量(Polymorphism information content, 
PIC)为 0.30，属于中度多态性(0.25<PIC<0.5)(表 2)。 

2.3  亲子关系鉴定 

在 95%的置信水平下，凡纳滨对虾 37 个 SNP 位

点的遗传多样性见表 2，218 尾子代亲子关系鉴定准

确率见表 3。单亲性别已知的情况下，CPE 值在

95.04%~99.75%之间，观测鉴定率在 40%左右；双亲

性别已知情况下，CPE 值超过 99.99%，观测鉴定率

为 100%，实际鉴定率为 77.27%。 

2.4  家系遗传距离和聚类分析 

基于凡纳滨对虾 22 个家系间的遗传距离，绘制

家系间的聚类分析图，见图 1。家系 F11 和 F17、F8
和 F10 分别为两对半同胞家系，其中，F11 和 F17 家

系间的遗传距离最小(0.04)，最先聚在一起；F8 和 F10
家系间遗传距离为 0.10，未能最先聚在一起。 

3  讨论 

3.1  遗传多样性分析 

本研究基于凡纳滨对虾转录组数据开发了 37 个

多态性 SNP 标记。多态信息含量(PIC)是检测群体

DNA 变异程度的指标之一，根据 Botstein 等(1980)
首先提出来的 PIC 划分规则，本研究群体中平均 PIC 
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表 2  凡纳滨对虾 22 个家系在 37 个 SNP 位点上的遗传多样性 
Tab.2  Genetic diversity estimated using 37 SNP loci for 22 families in L. vannamei 

位点 Locus Ho He PIC E-1P E-2P E-PP HW 
SNP1 0.31 0.48 0.36 0.12 0.18 0.28 *** 
SNP2 0.55 0.50 0.38 0.13 0.19 0.28 NS 
SNP3 0.36 0.33 0.28 0.05 0.14 0.22 NS 
SNP4 0.34 0.48 0.36 0.12 0.18 0.28 *** 
SNP5 0.22 0.25 0.22 0.03 0.11 0.18 ND 
SNP6 0.03 0.28 0.24 0.04 0.12 0.20 *** 
SNP7 0.16 0.16 0.15 0.01 0.07 0.13 ND 
SNP8 0.41 0.47 0.36 0.11 0.18 0.27 NS 
SNP9 0.40 0.50 0.37 0.12 0.19 0.28 NS 
SNP10 0.10 0.36 0.29 0.06 0.15 0.23 *** 
SNP11 0.12 0.28 0.24 0.04 0.12 0.20 *** 
SNP12 0.46 0.45 0.35 0.10 0.17 0.27 NS 
SNP13 0.05 0.08 0.08 0.00 0.04 0.07 ND 
SNP14 0.54 0.50 0.37 0.12 0.19 0.28 NS 
SNP15 0.53 0.48 0.37 0.12 0.18 0.28 NS 
SNP16 0.14 0.39 0.31 0.08 0.16 0.24 *** 
SNP17 0.35 0.40 0.32 0.08 0.16 0.25 NS 
SNP18 0.49 0.50 0.37 0.12 0.19 0.28 NS 
SNP19 0.52 0.46 0.35 0.11 0.18 0.27 NS 
SNP20 0.39 0.38 0.31 0.07 0.15 0.24 NS 
SNP21 0.49 0.49 0.37 0.12 0.19 0.28 NS 
SNP22 0.21 0.19 0.17 0.02 0.09 0.15 ND 
SNP23 0.29 0.47 0.36 0.11 0.18 0.27 *** 
SNP24 0.54 0.49 0.37 0.12 0.19 0.28 NS 
SNP25 0.34 0.44 0.34 0.10 0.17 0.26 NS 
SNP26 0.49 0.45 0.35 0.10 0.17 0.27 NS 
SNP27 1.00 0.50 0.38 0.13 0.19 0.28 *** 
SNP28 0.24 0.30 0.26 0.05 0.13 0.21 NS 
SNP29 0.45 0.42 0.33 0.09 0.17 0.26 NS 
SNP30 0.30 0.26 0.23 0.03 0.11 0.19 NS 
SNP31 0.20 0.23 0.21 0.03 0.10 0.17 ND 
SNP32 0.46 0.46 0.35 0.10 0.18 0.27 NS 
SNP33 0.31 0.42 0.33 0.09 0.16 0.25 ** 
SNP34 0.33 0.37 0.30 0.07 0.15 0.24 NS 
SNP35 0.15 0.18 0.16 0.02 0.08 0.14 ND 
SNP36 0.28 0.32 0.27 0.05 0.13 0.21 NS 
SNP37 0.06 0.23 0.20 0.03 0.10 0.17 ND 
平均值 Mean 0.34 0.38 0.30 0.92 0.85 0.77 – 

累积排除率 
Cumulative probability of exclusion, CPE 

– – – 0.9504 0.9976 0.9999 – 

注：E-1P：母本性别已知时的排除率；E-2P：父本性别已知时的排除率；E-PP：双亲性别已知时的排除率；NS 表示

不显著偏离；**为显著偏离；***为极显著偏离；ND 表示未计算出结果 
Note: Cumulative probability of exclusion when the gender of dams were known (E-1P) or sires were known (E-2P) or 

parents were all known(E-PP); NS: Not significant, **: Significant at the 5% level; ***: Significant at the 1% level, ND: Not 
done 
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表 3  凡纳滨对虾 218 尾子代亲子关系鉴定准确率 
Tab.3  Accuracy of parentage assignment for 218 offspring in L. vannamei (%) 

基因型 
Genotype 

观测鉴定率 
Observed assignment rate

期望鉴定率 
Expected assignment rate 

实际鉴定率 
Real assignment rate

只有母本 Mother alone 43 80 – 
只有父本 Father alone 41 80 – 
双亲(性别已知)Parent pair (sexes known) 100 100 77 

 
含量为 0.30，属于中度多态性(0.25<PIC<0.5)。与利

用 SNP 标 记 获 得 的 凡 纳 滨 对 虾 、 中 国 对 虾

(Fenneropenaeus chinensis)群体遗传多样性分析结果

类似(张建勇等, 2011; 吴莹莹等, 2013)。但研究表明，

利用微卫星分析凡纳滨对虾群体，获得了较高的 PIC
值，平均值为 0.51~0.58(陈锦豪等, 2019; 黄小帅等, 
2019; 孔张伟, 2018; 李东宇等, 2015)。究其原因，主

要是因为 SNP 标记仅有 2 个等位基因，与 SSR 标记

相比，其携带的 PIC 较低(Kong et al, 2014)。 
凡纳滨对虾 22个家系 Ho和 He平均值分别为 0.34

和 0.38，且 HW 平衡检验结果表明，有 30%的位点

极显著偏离平衡，说明该群体经过了多代选育，存在

着杂合子缺失的现象。与已报道的凡纳滨对虾群体遗

传特性一致(Jimenez et al, 2004)，在中国对虾(张天时

等, 2005)、斑节对虾(Penaeus monodon)(Xu et al, 2001; 
Premruthai et al, 2002)育种群体的研究中也发现杂合

子缺失。育种群体杂合子缺失将会导致纯合子增加，

提高有害等位基因纯合的几率，从而导致近交衰退几

率升高，降低群体对环境变化的适应性 (杨锐等 , 
2000)。 

3.2  家系聚类和亲子鉴定分析 

从家系聚类中可以观察到(图 1)，两组半同胞家

系中只识别出其中 1 组(F11 和 F17 最先聚在一起)。
另外一组半同胞家系 F8 和 F10 中，F8 与 F12、F6 和

F10 最先聚在一起。所以，对 4 个家系(F6、F8、F10
和 F12)中的共 39 尾个体进行聚类(图 2)。从图 2 可以

观察到，F10 家系中的第 4、第 5 个个体聚类在 F12
家系中，F12 家系中的第 10 个个体聚类在 F10 家系

中。F8 和 F10 未能最先聚在一起，原因可能是 F10
家系中混入 F12 家系的个体，导致 F10 家系的平均遗

传距离增大，在聚类时未能优先与 F8 家系聚类在一

起；且结合系谱观察到，F8 和 F12 家系的母本来源

于同一祖先，2 个家系间亲缘关系较近，造成优先聚

类的现象。 
在父母本双亲性别已知的情况下，亲子间的 CPE

为 99.99%，观测鉴定率达到 100%，实际鉴定率达到

77.27%。Kazuhiro 等(2010)利用 29 个 SNP 对日本黑

牛(Bovine)群体进行亲子鉴定分析，单亲已知和双亲

已知的情况下，CPE 分别为 96.93%和 99.69%。相关

研究表明，在 20~32 个 SNP 范围内，亲子间累积排除

率在 95.6%~99.9%之间(Werner et al, 2004; Anderson 
et al, 2006; Heaton et al, 2002)，与本研究结果一致。 

 

 
 

图 1  凡纳滨对虾 22 个家系聚类分析 
Fig.1  Cluster analysis between 22 families in L. vannamei 

 

 
 

图 2  凡纳滨对虾 F6、F8、F10 和 F12 家系个体聚类分析 
Fig.2  Cluster analysis among individuals in family  

F6, F8, F10 and F12 of L. vannamei 
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Zhu 等(2017)利用 6 对微卫星标记对斑节对虾进行亲

缘关系鉴定，实际鉴定率达到 89%。郭立平等(2013)
利用 50 个高多态性的 SNP 位点对 938 头西门塔尔牛

(Bos taurus) 进行亲子鉴定，最终实际鉴定率为

41.04%，Sellars 等(2014)利用 SSR 体系和 SNP 体系

对斑节对虾家系鉴定能力进行比较，各组鉴定结果表

明，60 个 SNP 标记鉴定率在 99%左右。本研究实际

鉴定率相对较低，原因在于 SNP 位点的数量少和存

在杂合子缺失，无法提供充足的信息来鉴定出所有个

体的真实父母本，且候选亲本中存在一定程度的亲缘

关系，遗传相似度较高，导致亲缘关系的误判；Sellars
等(2014)研究表明，随着 SNP 位点数的提高，亲缘关

系鉴定的准确性也会增加。刘均辉(2016)通过拟合指

数曲线推测，在凡纳滨对虾群体中，至少需要 110~130
个随机选取的 SNP 位点，亲子关系鉴定效力方可达

到 100%。 
本研究结果表明，在性状测试和系谱追踪过程

中，利用高质量的 SNP 标记代替物理标记识别家系

是一种较为准确可行的方法。同时，应增加 SNP 位

点的数量，提高家系系谱鉴定的准确性。 
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Abstract    The Large-scale family-based selective breeding can effectively increase genetic gain in 
shrimp, but tagging individuals for tracking pedigree is time-consuming, labor-intensive, and would cause 
inaccurate kinship. Molecular markers are effective in solving this problem. In this study, we developed 
37 SNP markers derived from transcriptome sequences and performed analysis on genetic diversity, 
family clustering, and parentage for 22 families of Litopenaeus vannamei. The results provided examples 
for the application of SNP markers in selective breeding of shrimp. The results showed that the average 
expected heterozygosity (He) and observed heterozygosity (Ho) for 37 SNP loci were 0.38 and 0.34, 
respectively. Further, the average polymorphism information content (PIC) was 0.30, which means 
moderate polymorphism (0.25<PIC<0.5). The half-sib family F11 and F17 were firstly clustered together 
in the dendrogram and the genetic distance between them was 0.04. A highly cumulative probability 
exclusion (CPE) of 99.99% was obtained when the gender of parents was all known and the real 
identification rate was 77%. In conclusion, it is an accurate and feasible method to identify families using 
high-quality SNP markers instead of physical markers when testing trait and tracking pedigree in 
Litopenaeus vannamei. 
Key words    Family; SNP markers; Genetic diversity; Cluster analysis; Parentage assignment 
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