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摘要：本文介绍了水产动物分子生物学尤其是分子标记的发展，比较了共显性标记和显性标记用于水产动物育种研究的

优缺点。介绍了开展分子标记育种研究的基础研究——连锁图谱和经济性状 QTL 定位研究进展。同时还对国内外已开

展的标记辅助的家系育种和 QTL 研究为基础的性状选择育种等研究进行了综述。最后，着重探讨了分子育种理论及作者

建立的有关鲤的 3 种分子标记指导的育种技术。通过分子育种技术具有不同发展阶段的理论分析以及分子育种的实例

介绍，旨在加快分子选择手段与常规表型选择的结合，从而推进分子育种技术在中国主要水产养殖动物育种研究中的应

用。[ 中国水产科学，2009，16（6）：981-990]
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优良品种是养殖业持续发展的基础。优良品种

的获得一般要进行两方面操作，一是通过遗传操作

技术获得性状变异的群体；二是通过选择在群体或

家系中固定目标性状使之具有优于原选育群体的生

产性状。早期的育种研究基本上都是利用表型差异

进行优良性状的选择，由于环境因素的干扰和选择强

度的限制，表型选择只对遗传力较高的性状才有好的

选择效果，换句话说，遗传力较低的性状通过表型选

择难以获得所希望的选育结果；另一方面，“杂交－

回交”等基因渐渗育种技术由于无法检测出遗传上

的优良个体，只能通过不断地回交、测交等遗传操作

来获得优良品种，这需要相当多的代数才能完成选

育过程。对于这些仅利用表型性状进行选择的不足

之处，育种学家很早就有阐述，在摩尔根的基因论建

立不久，Sax 等 [1] 在 1923 年就鉴定到种质性状相关

的标记并提出利用标记进行选择育种的可能性，而

Neimann-Sorensen 等 [2] 和 Thoday 等 [3] 在 20 世 纪 60

年代就提出了基于标记选择育种技术的设想，这时可

利用的标记主要是同工酶和其他蛋白质标记，标记数

量少且多态性低，因而没有产生明显的育种效果，标

记辅助育种没有受到育种学家的足够重视 [4]。鱼类

育种也有利用同工酶分型获得优势养殖品系的研究

报道 [5]，DNA 分子标记的出现使基于标记的选择育

种技术有了实现的可行性。自 1990 年初，有关作物、

家畜的分子育种理论、技术和研究报道较多，但有关

水产动物的还不多见，究其原因主要是水产动物的共

显性分子标记及性状的 QTL 研究进展缓慢，目前共

显性标记的克隆和 QTL 研究都有了相当的积累，基

于分子标记的选择育种技术也到了开展培育新品种

的研究阶段，本文就此进行初步讨论，旨在为水产动

物分子育种研究提供科学借鉴。

1　水产动物分子育种的相关基础研究进展

1.1　水产动物DNA分子标记的开发

在 20 世纪 90 年代初，DNA（脱氧核糖核酸）分

子标记刚刚出现时，水产遗传与育种学家就注意到

·综述·



982 第16卷中 国 水 产 科 学

分子标记在水产研究中的应用价值 [6]，由于最早出现

的 DNA 分子标记 RFLP（Restriction Fragment Length 

polymorphism，限制性酶切片段长度多态）需要酶切、

Southern Blot 杂交、放射自显影等复杂的操作，这导

致使用者不是很多，在水产中的研究也受到了限制。

RFLP 标记技术在利用线粒体 DNA 的研究中发挥了

很大的作用，这主要是由于线粒体较核基因组小，获

得清晰的带型相对容易一些。而后出现的 RAPD 分

子标记很快用于水产研究中，中国学者也在这个时

间认识到了分子标记在水产动物遗传育种研究中

的价值 [7-8]。RAPD（随机引物扩增多态脱氧核糖核

酸）虽然利用较多，但人们很快发现这个技术重复性

低而难以用于种质鉴定，也难以应用到家系亲本追

踪研究。之后，荷兰生物学家 Vos 和 Blecker 等 [9] 将

RAPD 的简便和 RFLP 的稳定性高这 2 个优点结合

在一起，设计出 AFLP（扩增片段长度多态）标记技

术，这项技术被很多研究机构用于多种生物的研究

中，尤其是性状相关标记与基因的克隆，在水产动物

上主要是用于种群的遗传结构分析。在 20 世纪 80

年代后期，另一类 DNA 序列重复数可变串联重复标

记（VNTR）出现了，其中一种被称作小微卫星的标

记（在几十到几百碱基重复），需要通过酶切、杂交还

要有小卫星序列作为探针的标记技术；另一种被称

作微卫星（1～ 13 个碱基重复序列），可以根据重复

序列两端的侧翼序列设计引物，通过 PCR 反应获得

差异的标记技术。前者由于稳定且呈现多态成为亲

子鉴定尤其是人类刑事案件鉴定的首选标记，后者

则由于检测简便、稳定性高而成为遗传作图、性状分

析的主要标记，也是目前为止用得最多的分子标记。

Bentzen 等和 Wright 等 [10-11] 可能是最早开发养殖鱼

类微卫星标记的科学家，几乎与斑马鱼微卫星的开

发是同时进行的 [12]。这段时间到 20 世纪 90 年代后期，

微卫星标记的发展并不是很快，先后有棕鳟（Salmo 

trutta）[13]、鲤（Cyprinus carpio L.）[14]、海 鲈（Lateolabrax 

maculatus）[15]、虹 鳟（Oncorhynchus mykiss）[16]、罗 非 鱼

（Oreochromis niloticus）[17] 等几个种的微卫星被克隆出

来，这时构建的遗传连锁图谱中 AFLP 标记还占很大

部分。自 1997 年 10 月美国农业部启动了水产养殖

种的基因组计划 [18]，微卫星标记的开发鉴定才大规模

地在水产动物上展开，如虹鳟、斑点叉尾 （Ictalurus 

punctatus）、罗非鱼等，也从 EST 库中筛选出大量的微

卫星标记 [19]。2000 年以后，中国学者也开始大规模地

克隆主要水产养殖种的微卫星标记，其中鲤 [20-21]、草

鱼（Ctenopharyngodon idellu）[22]、鲢（Hypophthalmichthys 

molitrix）[23]、鳙（Aristichthys mobilis）[24]、中国明 对 虾

（Fenneropenaeus chinensis）[25] 等都获得大批的微卫星

标记。

1.2　遗传连锁图谱的制备和重要经济性状的QTL

分析

第一代水产养殖动物的遗传连锁图谱大多出

现于 20 世纪 90 年代后期，由于微卫星标记和Ⅰ型

标记的数量还不足够，这时的图谱多由微卫星标记、

Ⅰ型标记、RAPD 标记和 AFLP 等几种标记组成，如

Kocher 等 [26] 的罗非鱼图谱、Young 等 [27] 的虹鳟图谱、

Liu 等 [28] 的斑点叉尾 图谱等。水产动物的大多数第

一代图谱的标记密度都比较低，难于支撑性状精细的

QTL 研究，有的第一代图谱多数连锁群仅有 2～ 3 个

标记，基本上无法进行 QTL 定位分析 [26，29]。随着研究

的深入，有更多的多态性标记被鉴定出来，主要养殖

种的第二代遗传连锁图谱也有了报道，罗非鱼的第

二代遗传连锁图谱有微卫星标记525个微卫星标记，

21 个基因连锁标记，标记间平均距离为 2.5 cM [30]，虹

鳟的第二代连锁图谱有标记 1 359 个 [31]，大西洋鲑

（Oncorhynchus keta）和斑点叉尾 的连锁图也有第

二代连锁图的报道，这些图谱都具有进行 QTL 精

细分析的标记密度，鲤第二代连锁图谱也已制备

出来 [32]。但牙鲆（Paralichthy solivaceu）、中国明对虾、

凡纳对虾（Penaeus vannamei）、贝类等主要养殖种类

还没有第二代图谱的报道，这些图谱增加标记的研

究也在进行之中。

QTL 定位是利用图谱对标记和表型等性状进行

相关分析，遗传学史上的第一张图谱就是通过性状

的连锁分析得到的 [33]，可以说，性状的连锁分析与遗

传图谱制备是遗传发展过程中密不可分的同一问题
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的两个方面。有关虹鳟温度耐受性和传染性胰脏坏

死病毒（IPNV）性疾病的抗性基因位点、斑点叉尾

经济性状的 QTL 等分析在养殖鱼类 QTL 分析中属

于较早的报道 [34-36]。利用 QTL 结果进行育种研究

也有报道 [37]，但尚少见，产业上大规模使用于相关种

类还需要一段时间。水产动物的 QTL 研究主要以经

济性状研究为主，如上面提到的与抗感染病基因座

位（或者 IDL—infection disease loci）相关分析，还有

性别相关 [38]、饲料转化率相关 [39]、体质量与体长 [40]

等性状，养殖鱼类在 QTL 研究中积累最多的是虹鳟，

OKAMOTO 等 [41] 在 2005 年综述中总结有疾病、产

卵时间等 6 个性状的 QTL，据不完全统计，迄今虹鳟

QTL 分析的性状已有 16 个。对于脊椎动物或进化

层次更高级的动物而言，鱼类较其他类群更容易建

立适于 QTL 分析的样本库，因此，对于性状的精细分

析，鱼类无疑是比较好的研究对象，虽然目前还没有

足够的证据和共识性的结论，但根据笔者研究组的

初步实验结果分析，同一物种的不同遗传背景（亲本

来自不同品种制备的 QTL 样本库或同一品种不同家

系制备的 QTL 样本库等等）应有不完全相同的 QTL

结果，因此，以育种研究为目标的 QTL 分析应该与育

种研究同步进行，这样的 QTL 结果才能有较实际的

应用价值。

1.3　经济性状相关基因的克隆与功能分析

水产养殖动物一些基因的克隆和功能研究结果

可以运用在生产中，也使人们对生物学相关性状的

遗传机制加深理解。与模式生物功能基因研究的方

式不完全一致的是，从水产养殖动物克隆到的基因

多数不直接用于研究其功能，而多是先与模式生物

已克隆的序列进行比较（basic local alignment search 

tool，BLAST），推断目的基因可能具有的功能 [42]，然后

或者通过表达载体在细胞中检测其功能，或由转基

因实验鱼等技术来验证其功能 [43-44] 。基因功能研究

的过程有时很复杂，有很多连续多年研究同一基因

功能的案例，如肌动蛋白基因（beta-actin）的研究过

程就是这样，Liu 等 [45] 在 1990 年研究了鲤肌动蛋白

基因的结构及其启动子的调控功能，Zhu[46] 将其用于

转基因研究；Hwang 等 [47-48] 在十几年后的 2002 年

进一步地研究这个启动子与罗非鱼同一启动子的比

较研究及银鲫的同一基因的结构与功能等。虹鳟生

长激素基因（ growth hormone gene of rainbow trout）也

是经过较长时间的研究后，才逐步加深对其功能的

认识。Agellon 等 [49] 在 1986 年克隆了虹鳟生长激素

基因的 cDNA 并在大肠杆菌中表达，1988 年又发现

虹鳟生长激素基因有 2 种结构类型 [50]，并研究了这

个基因的进化意义 [51]。至 2003 年这个课题组又报

道了新的生长激素蛋白家族的基因新成员 [52]，虹鳟

生长激素基因的内含子与调节区的相互作用与激素

的调节、在垂体的表达等也由其他学者做了仔细的

研究 [53-54]。水产养殖动物特有基因的发现与克隆也

是很有意思的，比如美人鱼基因（mermaid gene）和美

男人基因（merman gene） [55-56] 的发现，与银鲫雌核发

育有关的 DNA 片段等 [57]，但这些类鱼类特有基因的

功能和生物学意义目前还不清楚。通过 cDNA 库的

建立、差减分析等分子生物学方法鉴定出一些经济

性状相关基因，同时根据获得基因的结构信息，鉴定

到与经济性状连锁的共显性分子标记即Ⅰ型标记，

这种标记更适于分子标记辅助育种研究 [58-60]。罗非

鱼的催乳激素分子机制与基因标记的研究也是持续

研究很好的例子，从 20 世纪 90 年代开始在 DNA 水

平上研究鱼类 PRL 基因 [61-64]，包括结构和功能，以及

PRL 与生长激素协同的对鱼类的促生长作用研究，

发现罗非鱼的 PRL 基因有 2 种 [65]，并研究分析了这

2 种 PRL 基因体内和体外的表达及表达水平与水环

境的连锁关系 [66-68]。有趣的是 Kocher 等发现罗非鱼

的一个 PRL 基因启动区有两段微卫星序列，且其中

一个微卫星序列在不同品种中和不同个体中表现出

多态性，进而发现具有不同基因型的个体在淡水和

盐水中体内的 PRL 的表达量有明显差异，同时不同

基因型的个体在不同水质中生长差异明显，这 2 种

差异表现为紧密的负相关，即 PRL 基因表达高的生

长速度慢 [69-70]，PRL 基因表达少的个体生长速度快。

育种工作者可以根据这种多态性分子标记与抗盐能

力的连锁关系进行品种选育，培育出适合高盐水质
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或低盐水质的养殖品种。

一些鱼类雌性的价值高，一些鱼类雄性的价值高，

控制性别的基因及其调控机制的研究是这些鱼进行

单性生产的基础。近年来日本学者 ARAI 等 [71-74] 在

COE 计划的资助下做了大量有关性别控制机制与相

关基因功能方面的研究。但利用不同基因的基因型

与性别的连锁来区分雌雄配子并用于单性生殖在十

几年前就有很好的研究结果，如虹鳟的生长激素基

因与雄性性别连锁，这个发现使虹鳟全雌鱼的生产

有了技术上的保证 [75-76]，即通过基因型分析删除遗

传上的真雄鱼，完全用遗传上的假雄鱼与正常的雌

鱼受精生产全雌鱼。近年来利用新型分子标记技术

开展特种鱼类（雌雄个体在生长上差异较大的或雌

雄个体在商业价值差异较大的）的鉴别技术，并进而

开展全雌或全雄鱼的生产有许多成功的例子。陈松

林等 [77] 报道利用 AFLP 技术鉴定到半滑舌鳎雌性

相关的标记，并结合其与雌性特殊染色体的连锁关

系设计了高比例雌性半滑舌鳎的生产技术，得到雌

鱼比例高于正常繁殖鱼苗约 30 个百分点的子代鱼

苗，并正在利用这些分子与细胞生物学研究结果向

建立半滑舌鳎的全雌鱼苗生产技术的方向发展 [78]。

对黄颡鱼这个雌雄个体差异比较大的鱼类的性别相

关的分子标记及单性苗种生产也取得了较大进步，

辛 文 婷 等 [79] 利 用 SRAP（sequence-related amplified 

polymorphism，序列相关扩增多态性）标记得到了雄

性表达量明显高于雌性的序列，桂建芳等找到了既

可鉴别雌性，也可鉴别雄性的标记，并已在全雄鱼的

生产中加以利用（私人通讯）。

2　水产动物分子育种的研究进展

本文主要针对分子标记辅助育种展开论述，而

水产动物分子育种的另一分支——基因工程育种研

究不在此讨论。

养殖鱼类利用分子标记获得好的育种结果早在

蛋白质技术时代就有研究报道了 [5]，但真正能开展有

效的分子标记辅助育种是在出现 DNA 分子标记尤

其是共显性分子标记之后才开始的。

2.1　国外水产动物分子育种研究进展

几年前，由于养殖鱼类 QTL 研究结果积累较少，

鱼类分子育种主要是利用基因型频率计算雌雄间遗

传差异和亲子鉴别技术来选择亲本。这样的研究在

鲆、斑点叉尾 和虹鳟中都有较好的研究结果，如美

国 ARS 的科学家在分子标记选择技术的辅助下运

用传统育种方法，经过 6 年研究获得比已有品种生

长快 20% 的斑点叉尾 NWAC-103 品系并通过了

美国农业部的认定，已在生产中使用，并从 300 个微

卫星中筛选出 10 个有效标记来区分这个品系与其

他品系。另外，利用分子标记结合 BLUP 技术已开展

了鲍等的育种研究 [80]。

2007 年，基于 QTL 和 IDL 等研究基础上的分

子育种研究也有了报道，如牙鲆的抗淋巴囊肿病毒

（Lymphocystis Disease，简称 LD ）的分子育种就是

利用 QTL 的分析结果进行的 [81]，日本东京海洋大学

Okamoto 教授课题组设计了非常有效的研究战略：

首先研究者利用合作单位获得的对淋巴囊肿病的

1 个敏感品系（KP-A）和 1 个抗病品系（KP-B）建立

QTL 分析家系（敏感家系与抗病家系的杂交子代与

敏感家系的回交家系）并进行抗病性状的 QTL 分析，

得到了一个可解释的遗传变异率高达 50% 基因位点

（Poli.9-8TUF）。再利用这个基因位点检测出基因型

纯合的抗淋巴囊肿个体，再将之与生长快的牙鲆品系

杂交，得到了几乎不染病的牙鲆新品系，并已应用到

生产当中，该课题组利用同样的研究战略在虹鳟和香

鱼（Plecoglossns altivelis）中都取得了很好的育种结果。

从遗传与统计理论上分析基因水平估计育种值

和 BLUP 统计方法估计育种值的比较研究证明前者

具有更多优点 [82-83]，分子育种技术在水产养殖动物

将有非常好应用前景。

2.2　国内水产动物分子育种研究实例

虽然水产动物的 QTL 结果的报道在国内尚不多

见，但有关利用分子标记开展品种培育的报道也在

逐渐增多，如鲁翠云等 [84] 报道了利用亲本间的分子

遗传结构、分析结果计算雌雄亲本的遗传距离，根据

遗传距离设计的镜鲤繁殖配组方案，得到了很好的
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育种结果 [84]。最近一两年来利用 QTL 研究结果开

展良种研究的也有报道，如孙效文等 [85] 利用镜鲤体

质量相关的 QTL 结果建立了镜鲤的新品系；另外，

利用抗病相关标记开展牙鲆抗弧菌病 [86]、银鲫 [87] 抗

碘泡虫病低发品种等的抗病育种研究也有初步的研

究结果。总之，随着分子生物学和基因组学研究工

作的积累，中国很多从事水产动物遗传育种的研究工

作者已经利用分子标记或基因作为工具进行亲本的

选择，开展了分子育种研究，而不再仅仅利用分子标

记描述育成品种的分子特征或在育成品种中找到提

高新品种研究水平证据等利用分子标记的初级阶段。

3　鱼类分子育种理论探讨

3.1　鱼类分子育种理论基础

针对分子育种所依据的性状相关基因与标记的

研究进展的复杂情况――如同一个物种在不同遗传

背景条件下同一性状的 QTL 结果并不相同，以及最

终控制性状的基因网络和基因与环境因子相互作用

控制性状等研究的难度非常大（如至今多数养殖鱼

类还没有开展这方面的研究），提出了分子育种技术

具有阶段性的观点，同时也提出分子育种要有一个

全面的育种技术理论作为支撑。

3.1.1　鱼类分子育种技术理论　对优势基因或标记

的富集，结合传统育种技术和物种生物学特性，再结

合分子标记检测的个体与群体的遗传组成，将上述

遗传与表型数据经现代生物统计方法进行处理可以

建立选择强度大、效果好的鱼类育种技术，即以基因

和标记为核心的鱼类综合育种技术。此技术理论的

核心要素有４个： （1）表型选择仍是获得好的经济

性状关键步骤，基因型选择结合表型选择是建立优

良基础群体和选择优良亲本的核心技术； （2）性状

的优势基因型的富集是获得优良性状的遗传基础，

依据群体或家系 QTL 等分析结果，可以通过标记检

测和选择达到富集家系或群体内的优势基因型的目

的； （3）避免近亲繁殖是建立优良品种和进一步保

护品种优良性状的关键环节，利用共显性分子标记

可以准确检测群体或家系的基因型频率，从而将群

体内或家系内的近交系数降到最低； （4）基因与综合

性状的指数评估是将基因和标记融入育种技术的关

键，优势基因和标记要通过群体并形成品种来体现

其优势，将基因和标记及其他性状都利用指数来评

估是建立优良种群所必须，包括基因和标记对性状

的贡献值的综合指数的 BLUP 分析或其他统计分析

可以实现这个目标。

鱼类分子育种技术定义为，在群体、家系或个体

选择中使用了基因或标记并最终能形成品种的育种

技术称为分子育种技术。

3.1.2　鱼类分子育种的不同发展阶段　分子育种技

术的研究内容要与研究对象的分子遗传研究水平相

适应，即有不同阶段。育种工作要根据个体、群体或

家系的分子遗传组成来选择亲本，根据优势性状基

因或标记的基因型聚合情况来选择亲本等选择手段

是以特定物种的分子遗传学研究深度为基础的，只

要能在育种的某个环节有所改进，并能提高选育强

度和选育效率就可以获得好的育种结果。

鱼类分子育种的 3 个阶段：

第 1 阶段，是用标记分析群体间、家系间或个体

间的遗传关系，根据雌雄亲本的遗传相似性和遗传

距离确定亲本的取舍，建立优良的群体，从而得到家

系和群体在性状上优良的新品种，通过避免近亲交

配来保持品种的优良特征。目前，大多数物种都可

以应用这种育种技术。由于这个技术可以在亲本和

子代的遗传背景分析、雌雄配组技术等方面与传统

育种技术结合起来，并使之在选择的准确性有提高，

克服了鱼类初生小无法标记的困难等，且操作简单

也不需要太多基因组研究基础，因此，在鱼类育种研

究中大有广阔的应用前景。

第 2 阶段，即利用性状与基因或标记的简单连

锁关系来进行经济性状的聚合育种，中国大多数养

殖鱼类的 QTL 还处在基础研究阶段。目前，国内能

用此技术培育品种的水产养殖动物仅有鲤、罗非鱼、

牙鲆等少数几个养殖种。

第 3 阶段 , 即是利用多种经济性状与基因的连

锁关系、依据性状的基因网络调控与环境相互作用
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的研究结果、依据性状的全基因组分析结果通过计

算机软件来设计育种方案的技术，对大多数养殖鱼

类来说，这类基础研究还没有开展，设计育种还很遥

远，但 Robinson 等 [88] 依据大西洋鲑在攻毒实验后的

死亡鱼与存活鱼之间的基因表达谱的比较结果，设

计了亲本的计算机选择模型，经 6～ 7 代选择抗病能

力提高一倍以上。

3.1.3　养殖鱼类分子育种技术的生物学特殊性　养

殖鱼类的生殖特点大多数为体外受精、体外孵化且

产卵量大；生活在水中，不易分辨、难于标记，且出生

时个体非常小，这些特点决定应该建立不同于陆生

生物的分子育种技术。

3.1.4　养殖鱼类分子育种技术的多样性　养殖鱼类

（包括其他水产生物）物种繁多、生殖多样性高，再与

不同的养殖方式结合（如中国养殖鱼类价值低，养殖

成本低），以及不同的遗传操作技术的组合会形成多

种多样的有效率的分子育种技术。

3.2　几种鲤的分子育种技术路线

3.2.1　分子标记指导的家系选育　传统的鱼类家系

育种中，子代出生时个体太小无法进行物理标记而不

得不先分池饲养待长大后再标记，然后置于同池饲

养。针对这一技术不足，作者设计了本育种技术路线。

亲本选择时利用镜鲤雌、雄配组的阈值和表型性状 2

种选择技术来确定亲本，配组生产子代家系，并将各

家系子代放在同一个池塘来减少环境的影响，待子代

长大后对子代进行表型与基因型结合进行选择，这

样一代一代选择下去，获得优良基因型富集且表型和

生长性能优良的家系，最终获得新品种，其核心技术

是在利用表型选择的优点基础上，增加基因标记选择

来提高选择强度，也可以减少环境的干扰。

3.2.2　分子标记指导的群体选育　针对中国群体选

育品种出现的衰退现象，依据上述理论，以避免近亲

交配为原则，设计了此选育技术 [89]。简要技术路线

是：在表型选择亲本的同时，利用多态性标记检测所

有亲本的基因型并利用特定软件计算所有个体之间

的亲缘关系，以群体内任一对雌、雄亲本间都没有近

亲交配关系为原则，以此选择亲本、配组、繁殖子代，

下一世代在繁殖前也根据此原则配组繁殖，这样一

代一代重复下去，不断地提高群体的优良性状、富集

优势基因型的比例，最终建立一个没有近亲交配且

性状优良的品种。图 1 是鲤分子标记指导的群体选

育技术路线示意图。

子代的

低龄期

表　型

选　择

定型

新　

品　

种

基 础

群 体 

（筛选）

表型测定

基因测定

表　型

选　择

基因型

选　择

确定亲本

优良群

体――

近交系

数低避

免衰退

多代重复，直至培育出新品种

配组繁殖

图 1　鲤分子标记指导的群体选育技术示意图

Fig. 1　Schematic drawing of marker-based mass selection for common carp

3.2.3　分子标记指导的育成品种遗传结构优化　针

对中国鲤育成品种多，但繁殖群体衰退的种群也较

多的现象，设计此技术以求有效利用这些多年培育

出的优良品种。利用 40 对多态性标记对鲤繁殖亲

本进行遗传结构分析，根据分析得到的个体基因型

数据计算出亲本群体内任 2 个雌雄亲本间的亲缘关

系。根据亲缘关系结合这些亲本的体型、体质量等

表型性状，对亲本进行配组、繁殖子代，配组的结果是

建立 2 个以上的繁殖群，控制每个繁殖群体内的任一

对雌雄间的亲缘关系，使之都大于 3 代祖孙的亲缘关



第6期 987孙效文等：水产动物分子育种研究进展

系，从而可以避免繁殖时的近亲交配现象。此项技术

可以解决长期以来鲤出现的由于近交产生的遗传衰

退问题 [90]，其操作过程与标记指导的群体选育基本

相同，不同之处是优化育成品种的亲本群体。

4　结语

有关水产动物分子育种研究的讨论已有 15 年

以上的时间，这期间，中国从事水产生物技术和遗传

育种研究的科学家们在经费少、设备差的条件下，经

过长期的艰苦努力，终于将此项技术实用化。目前

有很多单位在开展这方面的育种研究，希望本篇文

章能对此项工作有所帮助。笔者认为，无论采用何

种技术育成的品种，具有能够区分本品种与其他类

群（如其他品种、野生种群、衰退种群等等）的分子标

记是基本的技术要求。

在基因组研究技术越来越复杂，数据量越来越

大的今天，作者赞赏基础研究细致、育种过程简单的

研究战略，即分子育种技术在研究阶段尤其是探索

性状相关基因和标记的研究中尽量使用先进的实验

设备，做大量分子水平和基因组水平的研究工作，但

用到育种基地对目标物种进行选择时应该追求简单

易行的方法，如能用 1 个基因座就能选出优良品种

绝不应该利用 2 个以上的基因座。
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The progress of molecular marker-based breeding for aquatic species

SUN Xiao-wen，LU Cui-yun，JIA Zhi-ying，LIANG Li-qun，CAO Ding-chen

（Heilongjiang Fisheries Research Institute，Chinese Academy of Fishery Sciences，Harbin 150070，China）

Abstract：In this paper，the development of molecular biology and molecular markers for aquatic species was introduced，

and the utilizations between dominant markers and co-dominant markers were also introduced. some other basic research 

for molecular marker-based breeding are also introduced，which are genetic linkage map and economic important quantitative 

traits loci researches. The progress on the technologies of molecular marker-based breeding and QTL based breeding for 

aquatic species was introduced here. Finally，the theory of molecular breeding for aquatic species was discussed，and three 

techniques on molecular marker-based breeding for common carp from writer also were recommended here. [Journal of 

Fishery Sciences of China，2009，16（6）：981-990]

Key words：molecular；marker-based breeding；quantitative trait loci （QTL）


