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摘　要　　分析了２００７～２０１０年度１８月龄体重性状的信息维数和关联维数。分析结果显示，２００７

～２０１０年度所构建的大菱鲆选育家系群体１８月龄体重性状的信息维数介于０．９４２２～０．９５８６之

间，不同年度之间的信息维数变异不显著，这说明不同年度各选育家系群体１８月龄体重性状的信息

维数均为较大值，所统计群体的遗传变异都十分丰富，统计性状的变异范围也较大，显示出良好的育

种潜力。相应数据的关联维数分析结果表明，除２００８年度小尺度范围的关联维数是０．４２８４外，其

余各小尺度范围的关联维数均高于０．７３，这表明，从分析结果的总体来看，大菱鲆各选育家系群体内

个体间的遗传结构的相关性较高；信息维数和关联维数作为研究分形特征的指标，从两个角度阐明了

选育性状遗传结构的分形特征，在实际的良种选育过程中，应考虑这两方面的因素，确定适当的留种

率。
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分形理论是现代非线性科学研究的前沿和重要分支，作为一种全新的科学概念和研究方法，目前正在诸多

研究领域开展应用探索。“分形热”的研究始于国外２０世纪８０年代。１９７５年，Ｍａｎｄｅｌｂｒｏｔ（１９８２）创造性地提

出了分形概念，５年后，出版了《自然界的分形几何》一书，这标志着分形理论的正式创立，并逐渐在生物学、天

文学、地理学、化学、计算机科学、社会学、经济学等众多自然科学和社会科学中得到非常广泛的应用（刘　莹等

　２００６）。分形维数（也称分维数）是分形理论的核心概念，是定量刻画分形特征的最主要的参数。物体的复杂

程度及其动态过程随分形维数的变化而发生改变，它可以很好地用于刻画不规则事物的不同组成部分之间的

相似性（Ｆａｌｃｏｎｅｒ犲狋犪犾．　１９９１）。显然，在动物的遗传改良过程中，可利用分形维数去研究选育目标的遗传结

构和性状变异。

基于电子标记（ＰＩＴ）辅助的大规模家系选育技术对大菱鲆进行遗传改良始于国家“十一五”期间（马爱军

等　２０１０）。从２００７年开始至今，根据养殖厂的实验条件，每年持续构建了部分选育家系。了解所构建家系群

体的遗传结构和育种性状的遗传变异是大菱鲆育种工作的基础。通过对大菱鲆遗传结构和性状遗传变异的研

究，可以分析不同家系群体的遗传变异程度，评估家系群体的育种潜力，并为确定不同家系群体的留种率提供

一种新理论依据，从而为大菱鲆良种选育提供准确的指导。目前，在动物遗传育种领域，有关群体遗传结构和

性状遗传变异的研究主要利用分子生物学（全迎春等　２００６）、生化遗传学（徐　成等　２００１）等方法。基于动

物的遗传结构和性状变异现象属于典型的非线性系统，因此，在动物遗传育种过程中，可运用非线性理论研究

选育目标的遗传结构和性状变异。非线性理论中的分形理论的创立和发展，为动物育种改良性状的遗传结构

和性状变异的研究提供了新的方法和手段（吴辉生等　２００８）。在本研究中，作者运用非线性理论中的分形理

论方法，以大菱鲆１８月龄体重性状为研究对象，通过对其信息维数和关联维数的计算，分析了大菱鲆体重性状

的变异特征，为大菱鲆良种选育育种规划的制定和选育利用提供新的理论依据。

１　材料与方法

１．１　材料来源

本研究采用的数据来源于山东烟台天源水产有限公司在２００７～２０１０年连续４年所构建的大菱鲆良种场

的全同胞家系。每年度家系达到１８月龄时进行数据采集。考虑到所有家系发育到１８月龄时的生长发育状

况，对于成活率极低或生长状况极差的家系本研究没有采用。因此，在２００７、２００８、２００９和２０１０年所采用的家

系分别为３０、２５、３０、２０个。每个家系随机抽取４０～５０尾鱼用电子天平测量体重（ｇ），并计算每年度体重均重

和变异系数。各年度大菱鲆选育家系在早期培育阶段的数量标准化和环境标准化方法及其成鱼阶段的养殖条

件均采用王新安等（２０１１）的方法。

１．２　数据分析

分析各年度选育家系群体１８月龄体重的变异系数。各年度测度范围以每一年度中所采集数据的最大值

和最小值为其上、下限。采用人工判定法来确定无标度区间，利用信息维数和关联维数这两种指标对目标性状

进行分形特征的研究。对于信息维数，依据Ｄｏｎｇ（１９９１）描述的信息维数的定义，其具体的方法如下所述：将各

年度所采集的分析数据按照从小到大的顺序分别排序，并对每年度的排序数列进行逐级等分（２→２０），从而获
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得不同的有序分布的数据点集合。统计每一等分组中的个体数量。信息维数的计算公式为：

犇＝－ｌｉｍ
犵→０

∑［（－犖犻／犖）×ｌｎ犖犻／犖］
ｌｎε

其中，犐（ε）＝∑［（－犖犻／犖）×ｌｎ犖犻／犖］

式中，犇为信息维数，ε为等分距离，犖犻为各等分组中的测量值数目，犖 为所分析年度的总测量值数目，

犐（ε）为所求得的总信息量。将计算获得的犐（ε）与其相对应的ε在平面坐标系中进行线性拟合，若数据点集呈

现显著不同的线性区间，则应对其分别进行线性拟合。通过目测判定呈现显著线性特征的数据点区间，对这一

区间的数据点进行线性拟合，所得直线斜率的绝对值就是所要求得的信息维数。

计算不同年度选育家系群内所有个体之间的欧氏距离值，设定欧氏距离值，找出小于给定欧氏距离值的数

据个数；然后，变换不同的欧氏距离值，进而得到一系列的欧氏距离。关联维数的计算公式为：

犇犮＝ｌｉｍ
ε→０

ｌｇ（犖犻／犖）

ｌｇε
　　　　　　　　其中，犆（ε）＝犖犻／犖

式中，犇犮为关联维数，ε为距离值，犖犻为小于设定欧氏距离的距离值的数目，犖为所分析年度家系群中的总欧

氏距离的数目。将计算获得的低于特定欧氏距离值（ε）的数目的犆（ε）与其相对应值在平面坐标系中进行线性拟合

（分区间），所得直线斜率的绝对值即是所求的关联维数值。在本研究中，基于实际情况，确定０ｇ到所分析年度的

最大欧氏距离值为距离值，步长变换值为８ｇ。本研究采集的数据经初步处理后，利用Ｅｘｃｅｌ软件进行统计分析。

２　 结果与分析

２．１　 体重变异程度的分析

１８月龄体重变异程度的分析结果如表１所示。从表１可以看出，不同年度间选育家系的１８月龄体重的差异

很明显，经检验，年度效应对１８月龄体重的影响达到显著水平（犘＜０．０５）。在４个年度中，２００９年度的家系群

体均重最大，为（１００５．６４±１９５．８８）ｇ，２００８年度的均重最小，仅为（７６４．２４±１２６．９４）ｇ。体重的变异系数及测度

范围可看作家系群体体重遗传变异程度的参考指标。表１显示，不同年度家系体重的变异系数是不同的，这可

认为不同年度家系群体间存在着不同的变异。４个年度家系群体体重变异系数的大小排序为２００７＞２００９＞

２０１０＞２００８。各年度体重均有较大的测度范围，达到２８０ｇ以上。

表１　 不同年度大菱鲆选育家系的体重比较

Ｔａｂｌｅ１　Ｍｅａｎｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔｏｆｔｈｅｆｏｕｒｔｕｒｂｏｔｓｅｌｅｃｔｉｖｅｂｒｅｅｄｉｎｇｆａｍｉｌｉｅｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｙｅａｒ

年度Ｙｅａｒ 体重均值Ｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ（ｇ） 变异系数Ｃ．Ｖ．（％） 测度范围Ｓｃａｌｅｓｉｚｅ（ｇ）

２００７ ８３７．９９±１８５．２８ａ ２２．１１ ５３９～１３４３

２００８ ７６４．２４±１２６．９４ｂ １６．６０ ３６３～９５７

２００９ １００５．６４±１９５．８８ｃ １９．４７ ６０３～１４４１

２０１０ ９１０．７６±１５３．５４ｄ １６．８５ １２５～４０５

　　 注：实验数值上标表示多重比较结果，同列字母相同表示差异不显著（犘＞０．０５）；同列字母不同表示差异显著（犘＜０．０５）

Ｎｏｔｅ：Ｄａｔａｗｉｔｈｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｗｉｔｈｓａｍｅｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓａｒｅｎｏｔｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔ（犘＞０．０５）；ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓｍｅａｎｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（犘＜０．０５）

２．２　 大菱鲆体重性状的信息维数

２．２．１　 无标度区

基于大菱鲆１８月龄体重测量值的分析，获得犐（ε）与ｌｎ（ε）的关系（图１）。从图１可以看出，２００７～２０１０年

度的犐（ε）与ｌｎ（ε）在各自的观测尺度区间均显示出良好的线性特征，因此，４个观测尺度区间均可视为无标度

区，在其区间拟合直线得到的斜率的绝对值即为体重的信息维数。
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图１　２００７～２０１０年１８月龄大菱鲆体重犐（ε）ｌｎ（ε）分布函数

Ｆｉｇ．１　犐（ε）ｌｎ（ε）ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔｏｆｔｕｒｂｏｔｆａｍｉｌｉｅｓｆｒｏｍ２００７ｔｏ２０１０

２．２．２　 信息维数

根据所拟合直线的斜率估计得到的２００７～２０１０年度１８月龄体重的信息维数见表２。从表２可以看出，各

年度线性方程拟合时，其两变量数据间的相关性都很高，相关系数的绝对值都高于０．９９９，经检验，线性相关达

到极其显著水平（犘＜０．０１）。这表明，据此方法得到的信息维数是准确的。从表２还可以看出，各年度大菱鲆１８

月龄体重的信息维数的范围是０．９４２２～０．９５８６，变异不显著，不同年度信息维数值的大小排序依次为２００７

＞２００８＞２０１０＞２００９，最大值与最小值之间的差异仅为０．０１６４。进一步观察图１，可见各年度的信息维数均

有较大的所适尺度范围。

表２　１８月龄大菱鲆体重的信息维数

Ｔａｂｌｅ２　Ｔｈｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｄｉｍｅｎｓｉｏｎｏｆｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔｏｆ１８ｍｏｎｔｈｏｌｄｔｕｒｂｏｔ

年度Ｙｅａｒ
信息维数

Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｄｉｍｅｎｓｉｏｎ

相关系数

Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

无标度区

Ｎｏｓｃａｌｅｉｎｔｅｒｖａｌ

显著性水平

Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｅｖｅｌ

２００７ ０．９５８６ －０．９９９４５ ３．６９～５．９９ 犘＜０．０１

２００８ ０．９４８０ －０．９９９８５ ３．３９～５．６９ 犘＜０．０１

２００９ ０．９４２２ －０．９９９７ ３．７３～６．０３ 犘＜０．０１

２０１０ ０．９４６３ －０．９９９７ ２．７４～４．９４ 犘＜０．０１

　　 注： 代表所分析年度信息维数的无标度区间是整个测度尺度范围

Ｎｏｔｅ：ｄｅｎｏｔｅｓｔｈａｔｔｈｅｎｏｓｃａｌｅｉｎｔｅｒｖａｌｏｆｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｄｉｍｅｎｓｉｏｎｉｓｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄｉｎｔｈｅｗｈｏｌｅｒａｎｇｅｏｆｔｈｅｓｃａｌｅｓｉｚｅ

２．３　 大菱鲆体重的关联维数

２．３．１　 无标度区

图２显示，２００７～２０１０年度的ｌｇε和ｌｇＣ（ε）之间均呈现两个直线特征区间。这里，拐点的存在对于关联维数

的分析具有非常显著的意义。由于在不同尺度范围所拟合线性方程的斜率是不同的，因而不同尺度区域内的个

体的关联度是不同的。在本研究中，针对各年度的两个线性特征区域均分析其关联维数。

０４
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图２　２００７～２０１０年１８月龄大菱鲆体重性状的ｌｇεｌｇ犆（ε）分布函数

Ｆｉｇ．２　ｌｇεｌｇ犆（ε）ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔｏｆｔｕｒｂｏｔｆａｍｉｌｉｅｓｆｒｏｍ２００７ｔｏ２０１０

２．３．２　 关联维数

根据所拟合线性方程的斜率估计得到的２００７～２０１０年度１８月龄体重的关联维数见表３。从表３可以看

出，各年度不同的尺度区域均有不同的关联维数，且各年度线性方程拟合时，两变量间的相关性都很高，相关系

数都大于０．９８７，线性相关也都达到极其显著水平（犘＜０．０１）。显然，据此方法得到的关联维数均是准确的。从

表３还可以看出，从２００７～２０１０年，各年度１８月龄体重的关联维数值均是在较大尺度区域高于在较小尺度区

域，其中，２００７年度大尺度范围的关联维数最高，达１．３５０２。尽管如此，除２００８年度小尺度范围的关联维数是

０．４２８４外，其余各小尺度范围的关联维数均高于０．７３，这是一个较高的关联维数值。本研究显示不同年度家

系个体的遗传结构的相关性是较高的。

表３　１８月龄大菱鲆体重的关联维数

Ｔａｂｌｅ３　Ｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｄｉｍｅｎｓｉｏｎｏｆｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔｏｆ１８ｍｏｎｔｈｏｌｄｔｕｒｂｏｔ

年度Ｙｅａｒ
关联维数

Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｄｉｍｅｎｓｉｏｎ

相关系数

Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

显著性水平

Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｅｖｅｌ

测度范围

Ｓｃａｌｅｓｉｚｅ（ｇ）

２００７

１．３５０２ ０．９９５６４ 犘＜０．０１ ０．６１～１．６４

０．７４７８ ０．９９８１９８ 犘＜０．０１ ２．０３～２．３７

２００８

０．７７７８ ０．９９５７４１ 犘＜０．０１ １．５３～２．０６

０．４２８４ ０．９８７５２２ 犘＜０．０１ ２．０９～２．２７

２００９

０．７３３６ ０．９９５１３８ 犘＜０．０１ ０．７８～１．７１

０．６０６１ ０．９９１３６３ 犘＜０．０１ １．７５～１．９８

２０１０

０．８３５９ ０．９９９６５ 犘＜０．０１ １．１８～１．６５

０．７０９４ ０．９９６９９５ 犘＜０．０１ １．７０～１．９０

３　 讨论

研究表明，生物体具有分形的特征（夏晓智 　１９９６）。Ｈａｖｌｉｎ等（１９９５）、Ｗｅｓｔ等（１９９９）、Ｗｉｌｌｉａｍｓ（１９９７）和

Ｗｅｉｂｅｌ（１９９１）的研究结果显示出生命中分形特征的普遍性，并进一步阐明了分形在生命科学研究领域中的重

要性。分形维数作为分形理论的核心内容，是研究物种空间分布特征的有力工具（Ｋｕｎｉｎ　１９９８；Ｃａｎｎａｓ犲狋犪犾．

　２００６），在生态学研究中应用较为普遍（Ｈａｌｌｅｙ犲狋犪犾．　２００４；Ｍａ犲狋犪犾．　２００３）。在群体遗传学中，分形的作

用同样也非常显著（Ｐａｅｔｋａｕ犲狋犪犾．　１９９９；Ｗｉｎｇｅｎ犲狋犪犾．　２００７），Ｖｌａｄ等（２００７）系统阐明了生命的遗传结构

１４
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中具有广泛的分形特征，这说明运用非线性理论中的分形理论对性状的遗传结构和遗传变异进行研究是完全

可行的（吴辉生等 　２００８）。

信息维数（Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｄｉｍｅｎｓｉｏｎ）反应几何形态不均匀程度量的特征，是描述事物分形特征的一种分维

数。信息，即负熵，是系统结构有序化、组织化、复杂化状态的度量。一个系统结构的复杂性是指其随着测度的变

化而发生变化的程度（祖元刚等 　２００４）。系统结构的信息量与其结构的复杂程度呈现正相关，即信息量大的

系统，结构复杂；而信息量少的系统，结构简单（马克明等 　２０００）。信息维数值能够揭示随观测尺度的减小系

统复杂性的变化程度（角媛梅等 　２００７）。在用信息维数这一指标来研究育种目标的遗传变异时，信息维数越

大，表明系统结构复杂性的尺度变化越强烈、结构越复杂（马克明等 　２０００），个体分布越不均匀，群体内个体

间的差异越显著，选育的潜力也就越大。因此，在良种选育过程中，可在高信息维数的育种群体中选留较多的变

异个体。另外，考虑到变异系数以及变异范围在某种程度上也揭示育种目标的变异程度，因此，在本研究中采用

信息维数、变异系数和变异范围来综合研究选育目标的遗传变异，可以提高判断变异程度的准确度。本研究对

２００７～２０１０年度４年间大菱鲆１８月龄体重进行信息维数的研究表明，４个年度的家系群体的体重信息维数均

集中在０．９４２２～０．９５８６之间，均接近于１，这表明大菱鲆１８月龄体重性状在观测尺度变化时，测量值的分布

变化较为强烈。随着观测尺度的逐渐减小，信息量随之较为迅速地增加。综合信息维数及表１中较大的变异系

数和测度范围表明，每年度家系群体１８月龄体重均存在丰富的变异，从中可选留优良变异个体的机率高，显示

出良好的育种潜力。

不同于信息维数，关联维数是另一种描述研究对象分形特征的分维数，是一个生物群体内部个体之间相关

性的反应，揭示群体内个体相关的尺度变化规律，表明了群体内个体的相关程度（吴辉生等 　２００８）。当对某一

群体内的关联维数进行分析时，在一定的测度范围内，如仅有一个线性无标度区，这说明群体内个体的分布均

服从相同的规律，显示出分布均匀的特征（宋 　 萍等 　２００５）。在本研究中，大菱鲆２００７～２０１０年度连续４年

的家系群体１８月龄体重均含有两个有统计学意义的无标度区域及其关联维数，这显示出各家系群体内的个体

分布呈现非均匀的特征。这一研究结论基本上是与凉山半细毛羊初生重关联维数的统计分析结果相一致的（吴

辉生等 　２００８）。尽管这两个关联维数都具有统计学上的意义，但较高的关联维数更能很好地揭示个体之间的

相关性。因此，在分析某一特定群体的关联维数时，如出现不同的、有意义的无标度区，得到不同的关联维数，通

常用较高的关联维数来表示群体内个体分布的关联维数（吴辉生等 　２００８）。本研究结果显示，大菱鲆２００７～

２０１０年度１８月龄体重均是大尺度关联维数值高于小尺度关联维数，但即使较小的关联维数，除２００８年度外，

其余关联维数均高于０．７３。２００８年度存在一个较低关联维数的原因，可能是由于当年度家系群体转移导致养

殖环境变化稍大（其他年度家系均不存在转移养殖），同时还发生过一次疾病引起的。一个群体的关联维数值越

大，其内部个体的关联度也就越高，遗传结构的相关程度就越高（吴辉生等 　２００８）。对于大菱鲆家系群体体重

的关联维数（表３），从分析结果的总体上看是很高的，这表明大菱鲆家系群体内个体间体重的遗传结构存在较

高的相关性。

综合比较大菱鲆２００７～２０１０年度体重的关联维数和信息维数发现，２００７年度家系体重的信息维数和关

联维数均为最高，这表明，２００７年度家系群体内体重性状存在着最为丰富的遗传变异（２００７～２０１０年度），体

重性状的变异潜力较大，对这个家系群体进行个体选留时，可供选择的个体应最多，但此家系群内个体的遗传

结构的相关性也最高。２００８、２００９这两个年度，相比较而言，体重的信息维数和关联维数均较低一些，这表明，

这两个年度内，家系群体内体重的遗传变异相对较少一些，可供选择的个体应相对较少，但这两个家系群内个

体体重的遗传结构的相关性也相对较弱。因此，基于分形理论，依据分形参数对于不同年度家系进行选留个体

时，应充分从信息维数和关联维数两个角度进行综合考虑。对于连续４年所构建的大菱鲆育种家系，从体重的

信息维数和关联维数的总体上看，群体的体重变异性较大，以体重为选育目标进行遗传改良时，显示出良好的

育种潜力，但个体遗传结构的相关性也较强，因此，在实际选育过程中，应考虑这两方面的因素，确定适当的留

种率。

２４
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