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前言

人类基因组计划的完成让全世界为之振奋，也引发了一场基因组学革命。
伴随这场革命的是生命科学领域研究方式的完全改变；这场由基因组学引起的革命，也不例外地影响
到水产基因组学和水产遗传学总体上的研究。
最近10年，在全世界还没有一个大规模的水产基因组测序计划！
1997年秋天，在曼彻斯特的达尔茅斯成立的第一个水产基因组工作小组，可能是水产基因组学官方主
导的一个开端。
今天，有几个重要水产养殖物种的全基因组测序工作即将开始，这对水产养殖遗传学家、育种工作者
、渔业管理人员等提出了新的挑战，那就是如何最有效地利用目前已有的大量基因组数据信息，如何
在水产养殖和渔业上管理和运用迅速发展的基因组技术。
  本书目的是为将来的水产养殖和渔业科学家介绍基因组技术，也为农业科学专业的学生提供合适的
参考书。
写这本书，有这样几个紧迫的原因。
首先，你很容易找到有关基因组学的书籍，但很难发现非常详尽介绍基因组学技术概念和基本原理的
书籍。
本人的学术背景是农业，但我近年来主要从事基础基因组学的研究，本人的经验，加上为研究生讲授
农业基因组学课程的经历，使我能有效地抓住基因组学的关键问题，即对基因组技术的理解是必需的
，假如能对基因组技术的基本原理有非常清楚的解释，将会更加有帮助，因为许多学生没有系统地学
习过分子生物学、遗传学、生物化学、生物信息学等。
其次，大多数基因组学书籍利用经典的模式动物来介绍纯粹的基因组学方法，没有考虑到基因组技术
在某些实际情况下潜在的应用前景，在如何把基础的基因组学运用到人类健康研究之外的领域方面，
亦存在严重的不足；本书详尽介绍了基因组技术以及这些技术在水产养殖和渔业上的应用。
最后，水产养殖和渔捞对象有其独特的生物学特性，目前的基因组技术需要适当的改进和调整以后才
能更好地运用。
尽管本书没有任何章节是有关起源于水产养殖或渔捞对象的全新的基因组技术，但几乎每一章节都是
介绍基因组技术在水产养殖和渔业或农业上的具体运用。
  本书共分29章，分别由来自全世界的著名科学家撰写，他们在基因组学、水产养殖和渔业领域均富有
经验，能从独特的角度探讨基因组技术。
这对于专业研究人员、研究科学家、农业专业的研究生和本科生、水产养殖和渔业专业的学生，将有
最好的帮助。
本书主要关注水产养殖和渔业，也适合动物科学、家禽科学、农学、园艺学、昆虫学和植物病理学的
学生。
我完全同意本书的一个作者，来自弗吉尼亚理工大学的Eric Hallerman博士写作本书时的感受，正如他
在给我的电子邮件中写到的，“这章节最终成了非常必要的一个章节，我从写作中得到了比预期还要
多的收获，我最终学到很多，这也是我同意参加的部分原因（教授学生是参加本书的主要动机）”。
是的，更加有效地教授学生同样也是我在准备此书漫长过程中的主要的动机和热情来源。
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内容概要

　　本书云集了当前国际上从事水产动物基因组学研究的一线科学家，基于理论联系实际的原则，根
据水产动物基因组的特点，详细介绍了基因组学各种技术及其原理，涵盖了水产动物基因组标记技术
、基因组作图技术和全基因组测序技术等各个方面。

　　本书极具权威性和适应性，可作为水产养殖、动物育种、海洋生物技术、生物学等专业的教学用
书，更是从事分子育种、海洋生物技术等研究人员必备的工具书。

　　本书极具权威性和适应性，可作为水产养殖、动物育种、海洋生物技术、生物学等专业的教学用
书，更是从事分子育种、海洋生物技术等研究人员必备的工具书。
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章节摘录

版权页：插图：（2）排除法由于似然法在开放系统中的缺点，一些研究者重新采用了排除分配法。
排除法本质上是将每个可能亲本的基因型与子代进行比较，当在某一个位点上子代的两个等位基因亲
本都不具备时，这个亲本就被排除，最后只有两个亲本基因型能被保留不被排除。
意思是说，只要有足够的位点，所收集的非亲本样品将最终在至少一个位点上被排除掉。
排除法有一些缺点。
就遗传信息而言排除法的代价非常高，绝大多数被排除的候选亲本都是根据很少的有效位点获得的低
似然率加以排除的，由于每增加一个位点都将带来更多的判读错误（Jones & Ardren，2003），显然很
多基因型将包含至少一个错误，这种错误很容易引起应有分配的丧失，尤其当亲本基因型判读错误时
。
一些研究者建议允许一定的误配，以避免上述问题。
然而，误配也可能来自真正的非亲本基因型，因此，这种不严谨的排除方法，在减少了错误排除率的
同时，也增加了保留非亲本组合（即错误的分配）的概率。
在缺乏确切估计未采集亲本份额的资料的情况下，并不能对这两种错误孰大孰小进行简单的评估。
因此，选择容忍许多误配的做法是很主观的。
为减少由于排除法的严格性而导致的过度排除，有时会采用另一个办法，即对一个近乎完美匹配的基
因型进行重新判读，其主要目的是看看如此之少的判读错误是否会是分配丢失的原因。
尽管这个办法可能有一定意义，但它倾向于自我说服，并且经不起正确分析检验。
简单地说，排除法往往错过相当数量的真正亲本，不适合严格的正确率评估。
如果是基于一组信息量十分丰富的位点和极其准确的基因型，排除法将非常有效，但除了在法医学上
之外，这两个条件通常很难同时得到满足。
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