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摘要: 以建鲤(Cyprinus carpio var. jian)F1群体的 94尾个体为材料, 利用 254个微卫星标记构建了建鲤的遗传图谱, 

并对体长、体高和体厚性状进行了 QTL 定位, 共检测到 17 个生长相关性状 QTL, 分布在 10 个连锁群上, 解释表

型变异为 10.8%~35.2%。以相同的分子标记, 构建建鲤与镜鲤(Cyprinus carpio L.)的比较图谱, 分析了建鲤和镜鲤

群体生长性状 QTL 的同源性关系。结果表明, 建鲤与镜鲤图谱具有广泛的共线性或同线性关系, 建鲤每个连锁群

在镜鲤图谱中均找到了对应的同源连锁群, 其中建鲤 10 个生长性状 QTL 与镜鲤 13 个相同性状 QTL 具有同源性, 

同源比例高达 58.8%。同时发现, 建鲤 QTL 置信区间相对较大, 与之同源的镜鲤 QTL 置信区间较小, 通常位于建

鲤 QTL子区间内, 定位结果更精细。此外, 建鲤与镜鲤连锁群上都存在 QTL的富集区域, 而这些富集区域常常存

在于同源连锁群的共线性区域, 可作为标记辅助选择的重点区域。鲤通用 QTL 的发掘, 为分子标记辅助育种和更

进一步的精细定位打下基础。 
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鲤(Cyprinus carpio)是中国最具代表性的养
殖鱼类之一, 其种质资源十分丰富, 并且已利用
这些资源培育出许多新的品种, 如建鲤(Cyprinus 

carpio var. jian)就是以荷包红鲤(Cyprinus carpio 
var. wuyuanensis)和元江鲤 (Cyprinus carpio var. 

yuankiang)杂交组合的后代作为育种的基础群 , 
经六代选育定向培育出来的新品种, 其子代的遗
传性状和稳定性达到 99%以上。由于建鲤具有生

长快、体型优、饲料转化率高、适应性与抗病力

强等优点而深受养殖者和消费者的欢迎, 目前已
成为我国鲤养殖的主导品种[1−2]。 
传统的育种方法虽已为鱼类育种做出了巨大

的贡献, 带来了养殖品种的更新, 但是却不能对
数量性状进行有效控制 , 从而降低了育种效率 , 

延长了育种年限。而鱼类大多数经济性状都是微效

多基因控制的数量性状, 利用分子标记定位控制
经济性状的 QTL, 从分子水平上操作目标基因可

以有效的加快育种进程。有关鲤经济性状的 QTL
定位已经积累了很多, 涉及体质量、体长、体高、

体厚、头长[3−10]等表型性状, 以及饲料转化率、肌
纤维密度、过氧化物歧化酶[11−14]等相关生理性状, 
发掘了 200余个 QTL。尽管如此, 将这些 QTL直

接用于育种实践尚存在一定难度, 一方面是因为
所用的遗传图谱密度普遍较低, 定位精确度有限, 
很难找到与相关 QTL 紧密连锁的分子标记; 另一

方面是由于缺乏相同的分子标记, 对不同材料中
发掘的 QTL 之间的关系知之甚少, 在进行标记辅
助育种时还需对各个群体进行分析, 这在一定程
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度上限制了 QTL 研究结果的应用。因此通过对同
一性状 QTL 在不同群体中进行比较分析, 发掘通
用 QTL 区间, 并在此基础上进行精细定位及图位
克隆是实现分子标记辅助育种的有效途径。鉴于研

究所用的作图群体多来源于镜鲤(Cyprinus carpio 
L.)品种, 由于鲤品种间在生长速度, 体型等方面
具有较大的差异, 因此在镜鲤中定位的 QTL 在建
鲤或其他品种中是否适用, 还需要进行验证。本研
究借鉴前人的研究结果, 构建了第一张建鲤遗传
图谱, 对体长、体高及体厚性状进行 QTL定位, 并
借助相同的分子标记对建鲤与镜鲤同一性状 QTL
进行同源性比较分析, 发掘通用 QTL 位点, 旨在
为进一步开展 QTL 精细定位及分子标记辅助育种
提供依据, 也为比较基因组研究提供思路。 

1  材料和方法 

1.1  试验群体及表型性状的测量 
实验用鱼取自中国水产科学研究院淡水渔业

研究中心, 2010年 4月选取 10对后备亲鱼作为建
鲤亲本, 利用 30对 SSR标记对其进行遗传背景分
析, 选取亲本间遗传距离较大的个体进行一对一
配组, 构建 10 个建鲤全同胞家系于池塘混养。
2010年 12月随机取出其中的 647尾, 经微卫星亲
权鉴定, 鉴别出 9 个全同胞家系[15], 选取其中 1
个家系(3#)的 94 尾个体作为 F1作图群体, 并进行
体长(BL)、体高(BH)和体厚(BT)的测量, 测量方
法参照中华人民共和国国家标准《养殖鱼类种质

检验》第 3部分: 性状测定(GB/T 18654.3-2008)。 
1.2  基因型分析 
本研究选取 772个SSR标记对样本进行多态性

筛选, 用在亲本及 10 个子代个体中呈多态性且符
合孟德尔分离比的标记对 F1 群体进行基因型检测, 

其中 600 个 HLJ 系列标记是由本实验室开发, 235
个CA系列标记来源于BAC双末端序列库[16], 32个
EST-SSR标记来自 NCBI数据库。引物由上海生工

生物工程技术服务有限公司合成。建立 15 μL反应
体系, 包括 PCR 混合缓冲液 11 μL(10 mmol/L 
Tris-Cl (pH8.3), 50 mmol/L KCl, 1.5 mmol/L 
MgCl2, 0.01%明胶, 0.1% Tween-20, 0.1% NP-40, 

dNTP 各 2 mmol/L), 上下游引物(10 μmol/L)各 
0.5 μL, 模板 DNA (50 ng/μL)1μL, Taq DNA聚合
酶(Promega)1U, 补无菌水到 15 μL。PCR反应程
度为: 94℃预变性 3 min; 94℃变性 30 s, 退火   
30 s (57~60 ), 72℃ ℃延伸 30 s, 25个循环; 72℃延
伸 5 min, 4 ℃保存。扩增产物在 8%非变性聚丙烯酰
胺凝胶电泳中分离 , 硝酸银染色。用 Gel-Pro 
Analyzer 4.5软件判读基因型, 确定等位基因大小。 

1.3  遗传图谱构建及 QTL分析 
统计子代分离比及亲本类型符合以下预期模

式的标记用于构建连锁图谱 : 1︰ 1(ab×aa 或

aa×ab); 1︰2︰1(ab×ab); 1︰1︰1︰1(ab×ac 或

ab×cd)。建立亲本及分离群体的基因型数据库, 采

用 自 编 的 标 记 数 据 转 换 软 件 ( 专 利 号 : 

ZL200710144749.3)将 0、 1矩阵转化为 JoinMap

格式。运行 JoinMap4.0软件[17], 在“CP”作图模型下, 

取 LOD值等于 4.0, 最大重组率 0.4构建连锁群, 利

用 Kosambi函数将重组率换算成图距(cM)。QTL定

位 采 用 区 间 作 图 法 (interval mapping), 借 助

MapQTL5.0[18]软件对遗传图谱进行扫描, 以 LOD值

2.0作为初始阈值, 确定QTL数目及其在连锁群上的

位置。并通过置换检测(permutation test)确定 QTL的

真实性, 重复抽样 1 000次, 显著水平定为 0.05。 

1.4  镜鲤 QTL定位数据及同源性比较 
镜鲤采自黑龙江水产研究所松浦试验站, 于

2009 年选取成熟的镜鲤雌性个体 40 尾, 雄性个
体 20 尾, 根据个体间亲缘关系进行配组, 构建 30
个家系, 选取其中一个全同胞家系(190 尾个体)为
材料, 饲养 6个月后, 测量其形态学数据。Xu等[13]

利用该镜鲤 F1群体构建了包含 992个 SSR标记的
高密度遗传连锁图谱, 该图谱由 51个连锁群组成, 
编号为 C1~C51, 总长度 5 183.9 cM, 平均图距 

5.226 cM, 每个连锁群由 5~41 个标记组成。在此
基础上对体长、体高和体厚等性状进行了 QTL 定
位, 以 LOD 值 2.0 作为阈值, 分别得到 13 个、5

个和 16个 QTL(待发表), 本研究以相同的 SSR标
记为桥梁, 建立建鲤与镜鲤遗传图谱的共线性关
系 , 对同一性状 QTL 进行同源性比较。采用
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Mapchart 2.0软件绘制比较图谱及 QTL分布图。 

2  结果与分析 

2.1  表型分析 
对体长、体高和体厚性状表型值进行统计分 

析, 发现所有性状都显示出连续变异的特点, 是
典型的数量性状。如表 1 所示, 各性状在 F1表现出

不同程度的分离 , 变异系数为 0.04~0.06。
Shapiro-Wilk正态分布检验显示, 各性状P值均大于
0.05, 符合正态分布, 可以进行 QTL定位的研究。 

 
表 1  建鲤生长性状正态分布检测 

Tab.1  Test of normal distribution for growth traits in Cyprinus carpio var. jian 

性状 
trait 

x ±SD 偏度 
skewness 

峰度 
kurtosis 

变幅 
RV 

变异系数 
CV 

P 

体长 BL /cm 27.42±1.05 0.08 –0.32 24.8~29.8 0.04 0.773 

体高 BH /cm 8.84±0.51 0.26 –0.49 8.0~9.9 0.06 0.1 

体厚 BT /cm 5.26±0.27 0.09 –0.73 4.8~5.8 0.05 0.065 
 

2.2  标记多态性分析及遗传图谱构建 
经过筛选, 772对鲤 SSR引物中共有 323对引

物在建鲤分析家系中呈现多态性 , 多态比例为

41.84%, 其中 HLJ 及 CA 系列引物的多态性较高, 
分别为 42.77%、41.28%, HLJE 多态性最低, 为

31.25%。可用于连锁分析的有 260对引物, 共产生
265个位点, 其中 5对引物检测到 2个多态位点。 

采用 JoinMap4.0软件对 265个多态位点进行

遗传连锁分析, 其中 11 个标记未发生连锁, 其余
254个标记(CA系列 80个, HLJ系列 164个, HLJE

系列 10 个 )组成 44 个连锁群 , 分别命名为
LG1~LG44。连锁图谱总长度为 1 381.592 cM, 标
记间平均距离为 6.58 cM。每个连锁群上的标记数

为 2~12个, 连锁群的长度 0~107.224 cM。该图谱
与镜鲤连锁图谱有 198个相同标记。 

2.3  QTL定位分析 
在建鲤 3种生长性状的 QTL分析中, 共检测

到 17个 QTL分布于 10个连锁群上, 包括 4个体
长、6 个体高及 7 个体厚 QTL(表 2)。与体长相

关的 4 个 QTL 中, BL-14-1 的 LOD 值最大, 为
3.17, 解释表型变异 16.9%, 距离最近的标记

CA2117为 2.242 cM。其余 3个 QTL位点分别位
于 LG29、LG30和 LG40上, LOD值为 2.39~2.76, 
解释表型变异为 11.9%~12.8%, 且分别和标记
CA1591、HLJ3486、HLJ1134-2(HLJ1132-2)共分
离。与体高相关的 6个 QTL中, BH-20-1 的 LOD
值最大, 为 5.07, 解释表型变异为 34.7%, 且与

最近标记 HLJ3880 距离为 4.0 cM。该位点可能
为一主效 QTL。其余 5 个 QTL 位点 LOD 值为
2.26~3.57, 解释表型变异为 14.7%~35.2%, 且
BH-21-1、BH-36-1分别与标记 HLJ2599、CA1115
共分离。与体厚相关的 7个 QTL中, BT-10-1及

BT-36-1 的 LOD 值较大, 为 4.06、4.28, 解释表
型变异 18.6%、18.9%, 且分别与标记 HLJ3311

及 HLJ3759 共分离, 可能为主效 QTL。其余 5
个 QTL 的 LOD 值均小于 3.5, 解释表型变异为
10.8%~19.7%, 且 BT-40-1 和 标 记 HLJ11342 

(HLJ1132-2)共分离。 
在部分连锁群上存在相关性状QTL的重叠区

间。如在连锁群 LG14 及 LG40 上都存在着 3 种
性状 QTL 的重叠区间, 又如连锁群 LG29 上存在
体长和体厚两个性状的重叠区间, LG20及 LG36

存在体高和体厚的重叠区间, 产生 QTL重叠现象
的原因可能是一个基因控制多个性状, 即一因多
效, 也可能是控制不同性状的基因存在紧密连锁
关系。 

2.4  建鲤与镜鲤 QTL同源性比较 
利用相同的分子标记构建建鲤与镜鲤的比较

图谱, 找到了建鲤和镜鲤标记水平的共线性或同
线性关系, 建鲤 44个连锁群在镜鲤图谱中均找到

了同源连锁群, 其中 43对同源连锁群含有两个或
两个以上相同的标记, 只有 LG25与镜鲤 C5仅含
有一个共同的标记。在比较图谱基础上对体长、

体高和体厚性状的 QTL定位结果进行比较, 发现
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同一性状 QTL具有高度的同源性。本研究共定位
了 17 个生长相关性状 QTL, 其中 10 个与镜鲤相
同性状所定位的 13 个 QTL 具有同源性, 同源性
比例高达 58.8%(图 1, 表 3)。 

体长 QTL同源比对结果表明, 在建鲤连锁群
LG14上定位了 1个体长QTL, 与之同源的镜鲤连
锁群 C28上定位了 2个体长 QTL, 其中建鲤体长
QTL BL-14-1 区间较大, 位于 CA2263~CA2369,  

 
表 2  建鲤生长性状 QTL 分析 

Tab.2  Analysis of QTL for growth traits in Cyprinus carpio var. jian 

性状 
trait 

位点 
QTL 

连锁群 
LG 

位置/cM 
position 

标记 
marker 

LOD 解释表型变异/% 
variation 

BL-14-1 LG14 42.196 CA2263~CA2369 3.17 16.9 

BL-29-1 LG29 1.657 CA1591 2.76 12.8 

BL-30-1 LG30 0 HLJ3486 2.55 11.9 
体长 
BL 

BL-40-1 LG40 12.040 HLJ1134-2(HLJ1132-2) 2.39 12.4 

BH-14-1 LG14 22 HLJ614~HLJ3134 3.57 35.2 

BH-20-1 LG20 14.919 CA1266~HLJ2772 5.07 34.7 

BH-21-1 LG21 19.966 HLJ2599 2.26 17.3 

BH-36-1 LG36 8.016 CA1115 3.84 17.2 

BH-40-1 LG40 11 CA2447~HLJ468 2.99 16.1 

体高 
BH 

BH-41-1 LG41 16 HLJ1320~HLJ2642 2.55 14.7 

BT-5-1 LG5 13 HLJ797~CA2424 2.75 16.0 

BT-10-1 LG10 55.064 HLJ3311 4.06 18.6 

BT-14-1 LG14 24 HLJ614~CA2263 2.14 19.7 

BT-20-1 LG20 13.919 CA1266~HLJ3544 3.37 19.2 

BT-29-1 LG29 19.077 CA1124~HLJ2571 2.0 10.8 

BT-36-1 LG36 3.599 HLJ3759 4.28 18.9 

体厚 
BT 

BT-40-1 LG40 12.040 HLJ1134-2(HLJ1132-2) 2.60 13.9 

 
表 3  建鲤与镜鲤 QTL 同源性比对 

Tab.3  Comparative homologies QTL between C. carpio var. jian and C. carpio L. 

建鲤 C. carpio var. jian 镜鲤 C. carpio L. 
性状
trait 位点 

QTL 
连锁群

LG 
LOD 标记 

marker 
位点 
QTL 

连锁群
LG 

LOD 标记 
marker 

BL-14-1 LG14 3.17 CA2263~CA2369 BL′-28-1 C28 2.85 HLJ515~CA2263 

    BL′-28-2 C28 2.11 CA2263~HLJ2873 

BL-29-1 LG29 2.76 CA1591 BL′-1-1 C1 2.12 HLJ3654~CA2344 
体长

BL 

BL-30-1 LG30 2.55 HLJ3486 BL′-51-1 C51 2.0 HLJ3486~HLJ391 

BH-14-1 LG14 3.57 HLJ614~HLJ3134 BH′-28-1 C28 3.25 HLJ515~CA2263 体高
BH BH-36-1 LG36 3.84 CA1115 BH′-38-1 C38 2.4 HLJ3407~HLJ3508

BT-5-1 LG5 2.75 HLJ797~CA2424 BT′-47-1 C47 2.36 HLJ2391~CA1112 

BT-10-1 LG10 4.06 HLJ3311 BT′-30-1 C30 3.26 HLJ1985~HLJ1202

    BT′-30-2 C30 2.8 HLJ1202~HLJ3939

    BT′-30-3 C30 2.58 HLJ3939~HLJ3833

BT-14-1 LG14 2.14 HLJ614~CA2263 BT′-28-1 C28 3.0 HLJ515~CA2263 

BT-20-1 LG20 3.37 CA1266~HLJ3544 BT′-4-1 C4 2.32 HLJ3574~HLJ3853

体厚
BT 

BT-29-1 LG29 2.0 CA1124~HLJ2571 BT′-1-1 C1 3.29 CA1429~ HLJ2456
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图 1  建鲤与镜鲤生长性状 QTL同源性比较(待续) 
“LG”表示建鲤连锁群, “C”表示镜鲤连锁群. 

Fig.1  Comparative homologies of QTL for growth traits of C.carpio var. jian and C.carpio L. (be continued) 
 “LG” means linkage group of Jian carp. “C” means linkage group of mirror carp. 
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(续图 1 Fig. 1 continude) 

 
 

图 1  建鲤与镜鲤生长性状 QTL同源性比较 
“LG”表示建鲤连锁群, “C”表示镜鲤连锁群. 

Fig.1  Comparative homologies of QTL for growth traits of C.carpio var. jian and C.carpio L.  
 “LG” means linkage group of Jian carp. “C” means linkage group of mirror carp. 

 

而镜鲤 QTL BL′-28-2 在其子区间 CA2263~ 

HLJ2873 内, 由于镜鲤连锁图谱密度明显高于建
鲤, 因此定位结果更精细; 在建鲤 LG29 及与之同
源的镜鲤 C1 上分别定位了 1 个体长 QTL; 另外,

建鲤 LG30 与镜鲤 C51 具有同线性关系, 在同源
的 2 个区段分别定位了 1 个体长 QTL, 并且均与

标记 HLJ3486共分离。 
体高 QTL 比对结果表明, 建鲤 LG14 及与之

同源的镜鲤 C28上分别定位了 1个体高 QTL, 其
中建鲤 BH-14-1部分区间与镜鲤 BH′-28-1均位于
标记 CA2263 的同侧, 且图距较近, 认为是同源
QTL; 另外建鲤 LG36 及与之同源的镜鲤 C38 上
分别定位了 1个体高 QTL。 

体厚 QTL同源性分析表明, 建鲤 LG5与镜鲤

C47 具有共线性关系, 在同源的 2 个区段分别定
位了 1 个体厚 QTL; 建鲤 LG10 与镜鲤 C30 具有
共线性关系, 在 LG10 上定位了 1 个体厚 QTL, 
C30 上与之同源区段定位了 3 个体厚 QTL; 在建
鲤 LG14 及镜鲤 C28 的同源区段上分别定位了 1

个体厚 QTL; 建鲤 LG20与镜鲤 C4具有共线性关

系, 在同源的 2个区段分别定位了 1个体厚 QTL, 

其中 BT-20-1的区间较大, 而 BT′-4-1在其子区间
内, 定位结果更精细; 在建鲤 LG29 及与之同源
的镜鲤 C1上分别定位了 1个体厚 QTL。 

此外, 控制不同生长性状的 QTL往往成簇分
布在建鲤与镜鲤连锁群的同源区域, 形成 QTL富

集区。如建鲤 LG14 上同时定位了体长、体高和
体厚 3 种生长性状 QTL, 而在与其同源的镜鲤
C28 上也同时定位了这 3 种生长性状 QTL; 建鲤
LG29上定位了体长、体厚 2种性状 QTL, 而在与
其同源的镜鲤 C1 上同时定位了体长、体高和体

厚 3种性状 QTL。 

3  讨论 

3.1  微卫星标记 
遗传连锁图谱的构建是遗传学研究的重要内容。

目前已经发表了近十张鲤遗传连锁图谱[7, 9, 12−13, 19−23], 

但早期的遗传图谱密度较低, 且多采用多态性及稳定

性较差的 AFLP 和 RAPD 等显性标记, 不能进行

不同种群间的比较基因组研究, 因此在图谱构建
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及标记辅助育种中存在不利因素。而 SSR标记具

有共显性、多态性丰富、稳定性好、作图信息量

大等优点 , 且在近缘物种间具有很好的兼容性 , 

能够进行不同群体或不同品种间的基因组比较作

图及 QTL比较研究, 被认为是当前最理想的作图

标记。本研究鉴定了 772 个镜鲤遗传图谱上的微

卫星标记, 有 323 个在建鲤中稳定扩增并呈现多

态性, 多态比例为 41.84%。由于这些标记是从已

经构建的几张镜鲤遗传图谱上挑选的多态性好且

符合孟德尔分离比的标记, 因此在建鲤中表现出

较高的多态性。而已往的研究表明, 鲤微卫星引

物在鲤基因组中的多态比例为 40%~70%[9−10, 24], 

本研究结果与之相似, 说明微卫星标记在品种间

具有较高的通用性。该图谱与镜鲤图谱含有 198

个相同的微卫星标记, 这些相同的标记在比较图

谱及 QTL比较定位中起到桥梁作用。 

3.2  遗传连锁图谱 
建鲤的染色体数和已报道过的鲤一致, 单倍体

含 50 条染色体[25], 因此理想的图谱连锁群数应为
50个。本研究构建了第一张建鲤遗传图谱, 该图谱
由 44个连锁群组成(包括三联体和连锁对), 少于建
鲤染色体数, 说明用于作图的标记数目较少, 导致
部分染色体没有被标记覆盖到。此外, 标记数目较
少还使得连锁群内部可能存在大的间隔, 从而使一
个连锁群被分割成两个或多个小的连锁群, 导致图
谱密度较低。如本研究所用镜鲤图谱[13]即由 51 个
连锁群组成, 说明至少有一个连锁群被分割成两个
连锁群。本研究构建的图谱有多个区域存在超过 30 
cM 的较大间隙, 从 QTL 定位的准确性来讲, 还须
增加标记数目同时结合其他类型的标记填充图谱

间隙, 增加图谱饱和度。 
根据相同的分子标记构建建鲤与镜鲤的比较

图谱, 发现建鲤和镜鲤连锁群在标记顺序上大部
分是呈共线性排列, 即同源连锁群上的标记及其
排列顺序均是保守的, 同时也存在标记间的重排
现象, 个别标记间相对顺序有变化, 即同线性排
列[26], 这种现象在其他近缘物种比较基因组中是
经常出现的, 推测可能与染色体片段的插入和转
位等有关, 也可能和不同的作图群体有关, 如群

体类型、样本大小都可导致标记位置的不同。每个

建鲤连锁群在镜鲤图谱中均找到了唯一对应的同

源连锁群, 其中 43 对同源连锁群含有两个或两个
以上相同的标记, 只有 LG25 与镜鲤 C5 仅含有一
个共同的标记。由于建鲤和镜鲤图谱共有的标记数

目较少, 仅有 198个相同的 SSR标记, 因此为了得
到更好的共线性关系及 50对同源连锁群的一一对
应, 还需增加相同的分子标记构建较高密度图谱。
同时标记间的共线性或同线性排列及同源连锁群

的对应也为下一步寻找同源 QTL奠定了基础。 

3.3  建鲤生长性状 QTL发掘 
对于鲤体长、体高和体厚性状 QTL区间不同研

究者利用不同的群体已经积累了很多, 但是多数采
用镜鲤群体, 鉴于品种选育过程中侧重点不同, 且
品种间的差异导致 QTL 既有共性也有差异, 因此有

必要发掘建鲤 QTL及其紧密连锁的分子标记。本研
究利用区间作图法, 以 95%染色体水平显著性确定

LOD阈值, 找到了控制体长、体高和体厚性状共 17
个 QTL区间及 8个共分离的分子标记, 解释表型变
异均在 10%以上, 其中 2个控制体高 QTL的解释表

型变异超过 30%, 认为是主效区间。并且这些 QTL
在连锁群上出现了集中分布的现象, 如在连锁群

LG14、LG20、LG29、LG36及 LG40上均存在不同
性状 QTL重叠区间, 形成 QTL富集区域, 产生这种
现象的原因可能是一个基因控制多个性状, 即一因

多效, 也可能是控制不同性状的基因存在紧密连锁
关系。同时这些 QTL富集区域也为相关基因的克隆

及分子标记辅助选择提供了有利的条件。 

3.4  QTL同源性比较 
比较基因组学的研究结果表明近缘物种间染

色体标记水平具有广泛的共线性, 同样许多数量性
状 QTL 在近缘物种中也具有共线性。水产动物比
较 QTL 研究相对滞后, 主要集中在几种鲑科鱼类
的研究, 对虹鳟(Oncorhynchus mykiss)、大西洋鲑
(Salmo salar)和北极红点鲑(Salvelinus alpinus)3 种
鲑科鱼的比较研究表明, 体质量、肥满度和性成熟
年龄的部分 QTL具有同源性[27−28]。Ildiko等[29]将已

知的虹鳟最高耐寒温度 QTL 在北极红点鲑中进行
同源性验证, 通过比较QTL作图发现 2个同源性的
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QTL。虽然鲤 QTL定位已经积累了很多, 但是由于
研究所用的遗传图谱间缺乏相同的分子标记, 很难
将不同群体定位的 QTL 结果进行详细比较。本研
究利用相同的分子标记构建了建鲤与镜鲤的比较

图谱, 找到了建鲤和镜鲤标记水平的共线性关系, 
在此基础上发现建鲤 10个生长性状QTL与镜鲤 13
个相同性状 QTL具有同源性, 比例高达 58.8%。 
同源性分析表明, 建鲤 QTL置信区间相对较

大, 与之同源的镜鲤 QTL 区间较小, 通常位于建
鲤 QTL子区间内, 定位结果更精细。原因是建鲤
图谱密度低, 标记间距离大, 因此 QTL跨度较大, 
而镜鲤连锁群上标记密度相对较高, 同源标记间
插入了许多标记, 从而缩小了 QTL 置信区间, 但
是他们均分布在同源标记区间内 , 认为是同源
QTL。此外还发现控制两个群体两个以上性状的
QTL 区间常常发生重叠或部分重叠, 即两个群体
的 QTL富集区域也具有同源性, 这些区域可能是
富含基因的区域 , 也可能是进化过程的保守区
域。在这些重叠区间内发掘可靠的分子标记, 可
以一次将多个优良性状的控制基因转移至同一品

种中, 从而加快品种改良进程, 提高标记辅助选
择(marker assistant selection, MAS)的效率。 
本研究是基于比较遗传图谱基础上的QTL比

对, 鉴于图谱的不完整性及共同的标记数目有限, 
因此这种比对是粗犷的, 随着基因组测序工作的
完成, 可以将不同材料构建的遗传图谱和全基因
组序列进行共线性比较, 建立连锁群与染色体的
对应关系, 在此基础上寻找不同种群或不同遗传
背景下的通用 QTL 并确定其在染色体上的位置, 
通过几个种群间的比对, 进一步缩小 QTL的置信
区间, 并根据全基因组信息在该区域内发掘生长
相关的基因, 对基因进行筛查, 最后确定候选基
因。本研究发掘了 17 个建鲤生长相关性状 QTL, 
其中 10 个与镜鲤相同性状 QTL 具有同源性, 同
源性比例较高, 一方面说明 QTL定位结果比较准
确, 同时也为MAS育种积累了标记, 另一方面说
明 QTL在品种间相对保守, 因此可以通过已知的
QTL信息推测未知品种的 QTL, 同时这些保守的
QTL为在鲤不同品种间的育种应用提供了便利。 
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QTL for growth traits in Jian carp and inferred homologies in 
mirror carp 

GU Ying1, LU Cuiyun1, 3, ZHANG Xiaofeng1, LI Chao1, YU Juhua2, SUN Xiaowen1 

1. Heilongjiang Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fisheries Sciences, Harbin 150070, China;  
2. Freshwater Fisheries Research Center, Chinese Academy of Fishery Sciences, Wuxi 214081, China;  
3. College of Fisheries and Life Science, Shanghai Ocean University, Shanghai 201306, China 

Abstract: We used an F1 population consisting of 94 individuals to construct a linkage map for Jian carp (Cyprinus 
carpio var. jian) using 254 microsatellite markers. We identified 17 quantitative trait loci for body length, body 
height, and body thickness on 10 linkage groups (LG), which explained 10.8%–35.2% of the phenotypic variance. 
Comparative mapping between Jian carp and mirror carp (Cyprinus carpio L.) was used to assess the homology of 
quantitative trait loci for growth traits based on the same markers. A comparative analysis revealed extensive 
synteny or collinearity between the two varieties and each Jian carp LG showed homology towards a single mirror 
carp LG, sharing two or more loci with mirror carp LG in most cases. Ten QTLs for growth traits in Jian carp were 
conserved compared with 13 QTL for the same traits in mirror carp, accounting for 58.8% of the total. The QTL 
confidence interval in mirror carp was more precise than the homologous interval in Jian carp, which was 
generally contained within the QTL interval in Jian carp. Of note, we observed QTL rich regions on the LG in Jian 
carp and mirror carp, where QTL affecting different traits were generally clustered. The orthologous rich regions 
between the two varieties may represent “hot spots” for marker assisted selection. The detection of consensus QTL 
provides a basis for marker assisted breeding and fine mapping in carp. 
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