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摘要: 本研究以 1 个镜鲤(Cyprinus carpio L.)全同胞家系(190 个个体)构建的微卫星遗传图谱(992 个标记)为基础, 

从体重、体长、体高和体厚的 QTL区间内发掘了 54个标记, 其与性状具有显著相关性, 进而通过对不同基因型性

状间的比较, 筛选出 83个优势基因型。在此基础上, 用 54个镜鲤 QTL标记分析了建鲤(Cyprinus carpio var. jian)

作图群体, 其中 40个标记在建鲤中表现出多态性, 比例为 74.07%; 相关性分析结果显示, 其中 22个标记与建鲤家

系的体重、体长、体高或体厚性状具有显著相关性(P<0.05), 占多态标记的 55.00%; 镜鲤与建鲤共享的 22个 QTL

标记中, 18个标记与至少 1个相同的性状具有显著相关性(P<0.05), 从中筛选出建鲤性状具有优势的基因型 30个, 

可用于指导建鲤的选育。品种间共享 QTL 的发掘能够扩展 QTL 标记的使用空间, 减少新品种重新构建图谱进行

QTL标记定位的工作量和成本。 
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镜鲤(Cyprinus carpio L.)是德国等欧洲国家

的主要鱼类养殖品种之一, 自 20 世纪 80 年代引

入我国后 , 经过几十年的系统选育和杂交选育 , 

逐渐形成了适合我国池塘养殖条件的德国镜鲤选

育系 (Cyprinus carpio var. mirror)、松浦镜鲤

(Cyprinus carpio var. songpu mirror)及松浦红镜鲤

(Cyprinus carpio var. songpu red mirror)等水产新

品种, 具有生长快、品质优、肉厚等优点, 耐低氧

能力、养殖和越冬成活率均较原种明显提高, 适

于我国大部分地区尤其是三北地区养殖。建鲤

(Cyprinus carpio var. jian)是以荷包红鲤(Cyprinus 

carpio var. wuyuanensis)和元江鲤(Cyprinus carpio 

var. yuankiang)为杂交亲本, 经定向选育, 培育出

来的水产新品种, 其子代的遗传稳定性达到 99%

以上, 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。在此基础上, 又培育出

了津新鲤(水产新品种编号: GS-01-003-2006)、福

瑞鲤(水产新品种编号: GS01-003-2010)等水产新

品种 , 在我国鲤养殖的主产区占有相当大的比

重。松浦镜鲤和福瑞鲤在内蒙古地区几个主要养

殖鲤品种的生长对比实验中分列前两位[1]。 

近几年, 以镜鲤为代表积累了大量与主要经

济性状相关的 QTL, 涉及体重、体长、体高、体

厚、头长[2−6]等生长性状, 以及酶类和肉质性状[7−10]

等, 筛选的 QTL 达上千个之多(www.carpbase.org), 

而相对来说在其他鲤品种筛选的 QTL 资源则非

常有限。由于镜鲤与建鲤的遗传背景差异较大 , 

生长速度和体型也有很大不同, 在将镜鲤中筛选
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的 QTL 应用于建鲤育种之前, 还需要进行验证, 

筛选适用于建鲤的共享 QTL标记。尽管顾颖等[11]

构建了建鲤的遗传图谱, 定位了部分影响体重、

体长、体高及体厚的 QTL区间, 但是由于图谱的

密度较低, 多数 QTL区间在 20 cM以上, QTL峰

值没有紧密连锁的标记, 或 QTL侧翼标记由于离

峰值较远而对性状的贡献不显著, 所以可用于指

导育种的标记较少。然而 QTL区间所在连锁群的

同源性比对结果显示, 部分 QTL区间在建鲤与镜

鲤中具有相似性[11], 这个结果为镜鲤和建鲤共享

QTL标记的筛选提供了参考。本研究以密度较高

的镜鲤微卫星遗传图谱(992 个标记)为基础[8], 选

取影响体重、体长、体高和体厚的 QTL区间的峰

值和侧翼标记 89个。在评估这些标记对镜鲤生长

性状贡献的同时, 进一步评估了其与建鲤生长性

状的相关性, 筛选品种间共享 QTL标记及优势基

因型, 一方面拓展 QTL 标记的应用空间和应用价

值, 另一方面以微卫星标记为主鉴定部分适用于建

鲤的 QTL标记, 为开展建鲤分子育种提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  实验家系 

镜鲤实验家系取自黑龙江水产研究所松浦试

验站, 选取个体间遗传距离为 0.5~0.7且表型差异

较大的一对亲本构建家系, 于池塘饲养 6 个月后, 

随机取样 190 尾测量生长性状的表型值[6]。建鲤

实验家系取自中国水产科学研究院淡水渔业研究

中心, 依据亲本间遗传距离构建 10个家系于池塘

混养, 用 30个微卫星标记对随机取样的 647尾进

行亲权鉴定[11], 选取其中 1 个家系(94 尾)作为实

验家系[12], 测量生长性状的表型值。体重(BW)、

体长(SL)、体高(BH)和体厚(BT)表型值的测定依

据《养殖鱼类种质检验》(GB/T 18654.3—2008)进

行。 

1.2  镜鲤 QTL标记的选择 

以镜鲤实验家系构建的遗传连锁图谱含有

992 个微卫星标记 [8], 用此图谱定位了体重、体

长、体高和体厚 4 个生长性状的 QTL 区间(详细

数据未列出), 选择位于 QTL 区间峰值和侧翼的

标记 89 个, 筛选出与性状显著相关的 QTL 标记

54个。用此 54个 QTL标记分析建鲤实验家系, 筛

选与建鲤性状显著相关的共享 QTL 标记。镜鲤

QTL区间及标记在连锁群上的位置见图 1。 

1.3  DNA提取及 PCR扩增 

剪取部分鳍条组织, 用有机抽提法提取基因

组 DNA, 具体步骤参见《分子克隆实验指南》[13]。

PCR反应体系为 15 µL, 包括: 10 mmol/L Tris-Cl (pH 

8.0)、50 mmol/L KCl、1.5 mmol/L MgCl2、200 µmol/L 

dNTP和 0.3 µmol/L 微卫星上、下游引物, 以及1 U 

Taq DNA聚合酶和 100 ng DNA模板。反应程序为

94℃预变性 3 min; 94℃变性 30 s, 56℃复性 30 s, 

72℃延伸 30 s, 25个循环; 最后 72℃延伸 5 min。

扩增产物用 8%非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测, 

0.1%硝酸银染色显带, 用 Gel-Pro Analyzer 4.5软

件分析电泳条带的大小。 

1.4  数据处理 

用 SPSS 19.0 软件对实验家系性状的表型

值进行正态分布检验及相关性检验, 再用 GLM

模型进行标记与性状的相关性分析 , 模型如下 : 

y=u+gi+e, 其中 y 为性状 , u 为群体均值, gi为第

i 个基因型的效应, e 为残差。采用 Permutation

检验确定基因型效应的显著性水平(10 000 次), 对

检测到的与性状显著相关的微卫星标记 , 用

Duncan 多重比较分析基因型均值之间的差

异。以某标记的某基因型的表型均值显著高于

其他基因型的表型均值 , 并高于总体均值为优

势基因型作为判定标准 , 鉴别具有性状优势的

基因型。  

2  结果与分析 

2.1  性状分析 

用 SPSS 19.0 对镜鲤和建鲤群体的体重、体

长、体高和体厚表型值进行统计分析, 发现 4 个

性状都显示出连续变异的特点, 是典型的数量性

状。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; Pearson相关性检验 2  
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图 1  镜鲤体重(BW)、体长(SL)、体高(BH)和体厚(BT)4个性状的 QTL区间及与性状显著相关的标记 

红色字体表示性状显著相关的标记. 

Fig. 1  Position of QTL intervals and markers associated with body weight (BW), body length (SL), body height (BH), and body thickness 
(BT) in mirror carp 

The markers in red on linkage groups are significantly associated with growth traits. 
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个群体 4 个生长性状间的相关程度, 结果显示, 与镜

鲤体重相关性最大的性状是体高(r=0.970), 而与建鲤

体重相关性最大的性状是体长(r=0.759), 符合镜鲤体

型偏高而建鲤体型偏长的特点。详细统计数据见表 1。 

2.2  镜鲤与建鲤共享 QTL标记筛选 

用镜鲤一个全同胞家系构建了含有 992 个微

卫星标记的遗传连锁图谱[8], 用此图谱将影响体

重、体长、体高和体厚的 QTL 区间定位在 17 个

连锁群上(详细数据未列出)(图 1)。选取 QTL区间

峰值及侧翼标记 89个, 筛选出 54个 QTL标记与

性状具有显著相关性(P<0.05)(图 1, 表 2), 其中

CA724、HLJ3460、CA254等 24个标记与体重、

体长、体高和体厚显著相关, HLJ2282、CA1950、

HLJ2300 和 CA1639 与 4 个性状的相关性均达到

极显著水平(P<0.01); HLJ2891、HLJ2387、CA1677

等 5个标记与体重、体长和体高显著相关(P<0.05); 

CA1876、CA1812、HLJ3271等 6个标记与体重、

体高和体厚显著相关(P<0.05); HLJ3579、HLJ3673

和 CA2413 与体重和体长显著相关 (P<0.05); 

CA1448 和 CA679 与体重和体高显著相关

(P<0.05); HLJ526与体重和体厚显著相关(P<0.05); 

HLJ1306 与 体 高 和 体 厚 显 著 相 关 (P<0.05); 

HLJ2424、CA2377、HLJ2456等 12个标记分别与

1个性状具有显著相关性(P<0.05)。 

 
表 1  镜鲤和建鲤体重、体长、体高和体厚性状测量结果及性状间的相关系数 

Tab. 1  Measurement results and phenotypic correlation coefficients among body weight, body length, body height, and body 
thickness of Cyprinus carpio L. and C. carpio var. jian 

相关系数 
correlation coefficient 品种 

strain 
性状 
trait 

平均值 

x ±SD 
偏度 

skewness
峰度 

kurtosis
最大值

maximum
最小值

minimum
P 

体重 body 
weight 

体长 body 
length 

体高 body 
height 

体重/g body weight 168.46±42.71 0.551 −0.126 297.00 88.90 0.056    

体长/cm body length 16.09±1.34 0.119 −0.345 19.90 12.73 0.634 0.912**   

体高/cm body height 6.85±0.85 0.198 −0.339 8.74 5.58 0.235 0.970** 0.853**  

镜鲤 
C. car-
pio L. 

体厚/cm body thickness 3.53±0.32 0.576 0.309 4.49 2.80 0.073 0.856** 0.700** 0.869**

体重/g body weight 624.74±71.86 0.325 −0.359 792.30 469.70 0.132    

体长/cm body length 27.42±1.05 0.080 −0.320 29.80 24.80 0.773 0.759**   

体高/cm body height 8.84±0.51 0.260 −0.490 9.90 5.90 0.100 0.483** 0.393**  

建鲤 
C. car-
pio var. 

jian 
体厚/cm body thickness 5.26±0.27 0.090 −0.730 5.80 4.80 0.065 0.698** 0.663** 0.514**

注: **表示性状间相关性极显著(P<0.01). 

Note: **denotes extremely significant correlation among growth traits (P<0.01). 

 
分析镜鲤 54 个 QTL 标记与建鲤家系 4 个生

长性状的相关性, 54 个标记在建鲤家系中均扩增

出清晰、稳定的 DNA 条带, 其中 40 个标记表现

出多态性, 多态比例为 74.07%; 相关性分析结果

显示, 其中 22个标记与建鲤家系的体重、体长、

体高或体厚性状具有显著相关性, 占多态标记的

55.00%(表 2)。22个标记中, HLJ3271与建鲤体重、

体长、体高和体厚 4 个性状具有显著相关性, 其

中与体重、体高和体厚的相关性达到极显著水平

(P<0.01); HLJ3865与体重、体高和体厚具有显著

相关性, 其中与体高和体厚的相关性达到极显著

水平(P<0.01); HLJ3579、HLJ2424、HLJ2456等 6

个标记分别与 2 个性状具有显著相关性(P<0.05); 

CA2377、CA724、CA1541等 14个标记分别与 1

个性状具有显著相关性(P<0.05)。 

镜鲤和建鲤共享的 22个QTL标记中, 18个标

记在 2 个品种中表现出与至少 1 个相同性状有显

著相关性(P<0.01)(表 2)。HLJ3579、HLJ3271、

C A 1 6 7 7 等 7 个标记同时与体重显著相关 ; 

HLJ3579、CA724、CA1541等 6个标记同时与体

长显著相关; HLJ3271、CA1677、CA1846等 8个

标记同时与体高显著相关; HLJ2424、HLJ3271和

CA2249 3个标记同时与体厚显著相关。CA1677、

CA2249、HLJ3366和 HLJ3579 4个标记分别与镜 



第 3期 鲁翠云等: 镜鲤与建鲤生长性状共享 QTL标记及优势基因型 375 

 

表 2  基于 GLM 模型的 permutation 检验表现为与性状显著相关的标记 
Tab. 2  The markers associated significantly with traits by permutation test based on GLM model 

GenBank 
登录号 

镜鲤 mirror carp 建鲤 Jian carp 连锁群 
linkage 
group 

QTL标记 
QTL 

marker accession no. 
体重 body 

weight 
体长 body 

length 
体高 body 

height 
体厚 body 
thickness

体重 body 
weight 

体长 body 
length 

体高 body 
height 

体厚 body 
thickness

HLJ3579 JN687044 * *   * *   

CA1876 JN687306 *  * ** / / / / 

CA1812 / *  * * / / / / 

HLJ2424 /    *   * * 

CA2377 /    *  *   

CA724 JN687425 ** * ** **  *   

HLJ2456 /    *  * *  

C1 

HLJ3460 JN687012 * * * * / / / / 

CA752 JN687430   *      

CA254 / * ** * * / / / / 

C3 

HLJ3289 / * * * * / / / / 

C4 HLJ3271 JN686976 *  * * ** * ** ** 

C6 HLJ639 JN687178    *     

C7 HLJ2891 JN686924 * * *      

HLJ2387 JF764869 * * *      

CA1677 JN687273 * * *  *  *  

C9 

CA1822 JN687296 * * *  / / / / 

CA1541 JN687249 * * * *  *   

HLJ2783 JN686908 * * * *     

CA1765 JN687289 ** * ** * / / / / 

C10 

CA2181 JN687346 *  * *     

C13 CA2278 / * * * *     

HLJ3455 / * ** * ** / / / / 

CA2392 JN687395    * / / / / 

HLJ3673 / * *   / / / / 

HLJ2282 / ** ** ** **     

CA1846 JN687301 * ** * **   *  

CA1950 JN687318 ** ** ** **   *  

HLJ2300 JF764854 ** ** ** **     

C14 

CA1276 / * * * *   *  

CA1116 JN687201 * * *      

HLJ526 FJ418838 *   ** / / / / 

CA2413 / * *   *    

HLJ1843 JN686808 ** ** * * / / / / 

HLJ3366 JN686990 * ** * * * *   

C15 

HLJ2474 JF764878  *     *  

HLJ1254 EU861347  *       

CA882 JN687449 * * * * / / / / 

C19 

CA2137 JN687339 * * * * *    

HLJ114 /  *   *    

CA1448 JN687236 *  *      

C29 

HLJ3865 JN687120   *  *  ** ** 
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续表 2 tab. 2 continued 

GenBank 
登录号 

镜鲤 mirror carp 建鲤 Jian carp 连锁群 
linkage 
group 

QTL标记 
QTL 

marker accession No. 
体重 body 

weight 
体长 body 

length 
体高 body 

height 
体厚 body 
thickness

体重 body 
weight 

体长 body 
length 

体高 body 
height 

体厚 body 
thickness

HLJ3770 / * * ** *     C42 

HLJ1306 JF764912   * *     

CA2260 JN687365 *  * *     C44 

CA2249 JN687362 *  * * *   * 

CA1557 JN687251 * * * **  *   

CA2409 JN687396 ** * ** **   *  

CA1500 JN687239 ** * ** **     

HLJ3619 /    * / / / / 

CA1639 JN687268 ** ** ** **   *  

C45 

CA679 / *  **      

HLJ1944 JN686812 * * * **  *   C48 

HLJ3754 JN687088    *     

注: *表示标记与性状显著相关(P<0.05), **表示标记与性状极显著相关(P<0.01), / 表示无多态性, 空白表示与性状不相关. 

Note: *denotes the marker significant associated with the trait (P<0.05). **denotes the marker extremely significant associated with the trait 
(P<0.01). / denotes the marker is mono-polymorphic in the family. The blank denotes no correlation between the marker and the trait. 

 
鲤和建鲤的 2 个相同性状具有显著相关性

(P<0.05); HLJ3271同时与 3个相同性状具有显著

相关性(P<0.05), 但是没有发现同时与 2 个品种

的 4个性状具有显著相关性的标记。 

2.3  性状优势基因型的筛选 

以某标记的某基因型表型均值显著高于其他

基因型的表型均值, 并高于总体均值为优势基因

型的判定标准。通过对不同基因型对应的生长性

状进行多重比较(Duncan 法), 在镜鲤和建鲤中发

掘具有性状优势的基因型。等位基因按片段从大

到小用 A、B、C和 D表示。 

从与镜鲤 4个生长性状显著相关的 54个微卫

星标记中获得 83 个性状优势基因型, 包括 28 个

纯 合 基 因 型 (33.74%)和 55 个 杂 合 基 因 型

(66.26%)。CA1812、HLJ2424、HLJ2456等 17个

标记的纯合基因型 AA 或 BB 个体的性状均值显

著高于杂合基因型 AB 个体的性状均值, 纯合基

因型对性状具有显著的正面影响 , 占 31.48%; 

HLJ3579、CA1876和 CA724等 27个标记的杂合

基因型个体的均值显著高于纯合基因型个体的均

值, 杂合基因型对性状具有显著的正面影响, 占

50.00%; CA2377、HLJ639和 HLJ3455等 10个标

记以优势等位基因形成的纯合个体和杂合个体同

时具有性状优势, 优势等位基因对性状起正面影

响, 占 18.52%(表 3)。 

从与建鲤 4个生长性状显著相关的 22个微卫

星标记中获得 30个性状优势基因型, 包括 3个纯

合基因型(10.00%)和 27 个杂合基因型(90.00%)。

HLJ2424和 CA2409的纯合基因型 AA或 BB个体

的性状均值显著高于杂合基因型 AB 个体的性状

均值 , 纯合基因型对性状具有显著的正面影响 , 

占 9.09%; HLJ3579、CA2377和 CA724等 19个标

记的杂合基因型个体的均值显著高于纯合基因型

个体的均值, 杂合基因型对性状具有显著的正面

影响, 占 86.36%; CA1639以优势等位基因形成的

纯合个体和杂合个体同时具有性状优势, 优势等

位基因对性状起正面影响, 占 4.55%(表 4)。 

3  讨论 

3.1  镜鲤与建鲤共享 QTL标记筛选 

与鲤性状相关分子标记的筛选始于 20 世纪

90年代[14−15]。2004年, Sun等[16]绘制了鲤的第一

个遗传连锁图谱 ,  并将与抗寒性状相关的一个

RAPD标记(5N1451c)定位在第 5连锁群。近十年 
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表 3  54 个微卫星标记在镜鲤家系不同基因型个体中 4 个生长性状的平均值和多重比较 
Tab. 3  Means and multiple comparisons of body weight, body length, body height, and body thickness with different geno-

typs in 54 microsatellite markers in Cyprinus carpio L. 

x ±SD 

标记 
marker 

基因型 
genotype 

个体数
number

体重/g 
body weight 

体长/cm 
body length 

体高/cm 
body height 

体厚/cm 
body thickness 

优势等位基因 
preferred allele 

HLJ3579 AA 42 159.58±35.53a 15.92±1.17ab   A 

 ABΔ 43 177.65±39.92b 16.31±1.10ab    

 ACΔ 51 178.44±47.94b 16.40±1.45b    

 BC 54 159.55±42.30a 15.78±1.47a    

CA1876 AA 49 161.00±39.55ab  6.78±0.60a 3.44±0.28a C 

 AB 48 159.92±44.38a  6.76±0.68a 3.46±0.30a  

 ACΔ 47 179.16±44.55b  7.08±0.66b 3.62±0.34b  

 BCΔ 46 174.98±42.37ab  7.02±0.63ab 3.61±0.32b  

CA1812 AA 49 160.27±39.45a  6.78±0.60a 3.44±0.28a B 

 AB 92 167.73±43.08ab  6.89±0.66ab 3.53±0.32ab  

 BBΔ 49 178.84±44.39b  7.08±0.66b 3.62±0.33b  

HLJ2424 AA 49    3.45±0.29a B 

 AB 94    3.53±0.32ab  

 BBΔ 47    3.60±0.31b  

CA2377 AAΔ 51    3.64±0.34b A 

 ABΔ 90    3.61±0.32b  

 BB 49    3.45±0.26a  

CA724 AA 49 159.91±39.32a 15.94±1.26ab 6.76±0.58ab 3.44±0.28b C 

 AB 49 155.74±41.07a 15.72±1.37a 6.70±0.64a 3.45±0.30b  

 ACΔ 47 175.58±43.73ab 16.33±1.46b 7.03±0.67b 3.59±0.32a  

 BCΔ 45 185.36±44.09b 16.44±1.28b 7.19±0.64b 3.65±0.33a  

HLJ2456 AAΔ 53    3.59±0.28b A 

 AB 95    3.52±0.32ab  

 BB 42    3.46±0.33a  

HLJ3460 AAΔ 90 176.31±44.13 16.34±1.35 7.03±0.66 3.58±0.34 A 

 AB 100 161.39±40.31 15.86±1.31 6.80±0.61 3.48±0.29  

CA752 AA 43   6.78±0.70ab  A 

 AB 50   6.91±0.58ab   

 ACΔ 55   7.04±0.72b   

 BC 42   6.61±0.50a   

CA254 AA 49 154.06±43.42a 15.58±1.33a 6.71±0.65a 3.44±0.35a B 

 ABΔ 92 176.80±44.59b 16.37±1.39b 7.02±0.69b 3.57±0.31b  

 BB 49 164.13±35.81ab 15.95±1.19ab 6.86±0.56ab 3.52±0.28ab  

HLJ3289 AA 50 164.04±41.32a 15.96±1.32a 6.84±0.62a 3.49±0.30a A/B 

 ABΔ 88 182.38±50.47b 16.49±1.53b 7.10±0.76b 3.62±0.36b  

 BB 52 163.70±35.36a 15.95±1.17a 6.86±0.56a 3.51±0.28a  

HLJ3271 ACΔ 6 208.35±83.63b  7.42±0.64b 3.84±0.66b A 

 ADΔ 46 172.93±39.29ab  7.01±0.59b 3.60±0.30ab  

 BC 87 169.35±41.45a  6.93±0.64ab 3.53±0.30a  

 BD 51 159.32±43.47a  6.75±0.65a 3.44±0.30a  
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续表 3 tab. 3 continued 

标记 
marker 

基因型 
genotype 

个体数
number

体重/g 
body weight 

体长/cm 
body length 

体高/cm 
body height 

体厚/cm 
body thickness 

优势等位基因 
preferred allele 

HLJ639 AAΔ 34    3.59±0.36ab A 

 ABΔ 61    3.61±0.30b  

 AC 43    3.47±0.32a  

 BC 52    3.46±0.28a  

HLJ2891 AA 47 165.50±45.59ab 16.11±1.38ab 6.84±0.70ab  B 

 AB 48 164.96±42.70ab 15.98±1.43ab 6.89±0.64ab   

 AC 50 156.56±39.34a 15.62±1.32a 6.72±0.64a   

 BCΔ 45 179.28±37.66b 16.43±1.07b 7.09±0.55b   

HLJ2387 ACΔ 55 179.54±44.07b 16.42±1.25b 7.08±0.62b  C 

 AD 40 169.59±43.32ab 16.04±1.45ab 6.92±0.63ab   

 BCΔ 46 169.02±41.45ab 16.14±1.43ab 6.94±0.61ab   

 BD 49 155.96±38.54a 15.73±1.21a 6.71±0.65a   

CA1677 AAΔ 96 173.80±43.76 16.27±1.37 7.01±0.64  A 

 AB 94 162.91±41.56 15.91±1.32 6.81±0.65   

CA1822 AA 94 164.23±42.10 15.92±1.37 6.85±0.65  B 

 ABΔ 96 176.07±41.77 16.32±1.27 7.04±0.62   

CA1541 AAΔ 99 175.38±46.74 16.27±1.44 7.02±0.68 3.57±0.33 A 

 AB 91 160.14±35.78 15.88±1.17 6.79±0.58 3.48±0.30  

HLJ2783 ACΔ 51 182.49±43.87b 16.50±1.20b 7.11±0.64b 3.61±0.33b C 

 AD 47 157.96±35.12a 15.79±1.24a 6.78±0.56a 3.50±0.31ab  

 BC 38 167.99±40.58ab 16.11±1.28ab 6.92±0.64ab 3.52±0.29ab  

 BD 54 160.65±37.10a 15.83±1.32a 6.79±0.57a 3.46±0.27a  

CA1765 AAΔ 90 178.19±47.40 16.35±1.41 7.06±0.70 3.58±0.34 A 

 AB 100 160.22±36.88 15.85±1.26 6.79±0.58 3.48±0.29  

CA2181 AA 100 163.09±40.08  6.83±0.62 3.49±0.29 B 

 ABΔ 90 175.06±45.14  7.01±0.67 3.58±0.34  

CA2278 AAΔ 42 179.17±45.57b 16.37±1.33b 7.07±0.68b 3.63±0.33b A 

 AB 88 159.60±39.16a 15.85±1.23a 6.79±0.60a 3.46±0.31a  

 BBΔ 60 173.96±43.69ab 16.24±1.48ab 6.97±0.66ab 3.56±0.29ab  

HLJ3455 AAΔ 42 173.57±40.46ab 16.28±1.16ab 7.02±0.64ab 3.61±0.33b A 

 ABΔ 51 178.55±42.58b 16.50±1.37b 7.05±0.64b 3.61±0.31b  

 BB 97 160.62±42.73a 15.77±1.34a 6.79±0.64a 3.45±0.30a  

CA2392 AAΔ 40    3.58±0.34b A 

 ABΔ 48    3.55±0.31ab  

 AC 51    3.43±0.26a  

 BC 51    3.47±0.28ab  

HLJ3673 AA 51 162.71±43.86a 15.81±1.38a   B 

 AB 100 166.73±42.71ab 16.03±1.41ab    

 BBΔ 39 183.48±39.19b 16.71±1.14b    

HLJ2282 AA 54 152.86±32.77a 15.64±1.19a 6.68±0.54a 3.41±0.23a B 

 ABΔ 90 170.44±44.07ab 16.08±1.33ab 6.95±0.66ab 3.56±0.32ab  

 BBΔ 46 179.62±44.94b 16.46±1.39b 7.09±0.67b 3.60±0.35b  
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续表 3 tab. 3 continued 

标记 
marker 

基因型 
genotype 

个体数
number

体重/g 
body weight 

体长/cm 
body length 

体高/cm 
body height 

体厚/cm 
body thickness 

优势等位基因 
preferred allele 

CA1846 ACΔ 45 178.55±41.40ab 16.46±1.36b 7.06±0.62b 3.61±0.31b C 

 AD 48 161.44±44.89ab 15.78±1.35a 6.80±0.67ab 3.49±0.31ab  

 BCΔ 42 180.47±46.93b 16.56±1.39b 7.09±0.72b 3.62±0.35b  

 BD 55 158.08±36.49a 15.72±1.18a 6.76±0.56a 3.43±0.26a  

CA1950 AA 47 158.73±43.55a 15.71±1.30a 6.76±0.66a 3.47±0.30a C 

 AB 50 156.13±36.02a 15.66±1.16a 6.73±0.54a 3.42±0.24a  

 ACΔ 43 184.21±44.56b 16.58±1.33b 7.14±0.67b 3.63±0.35b  

 BCΔ 50 177.33±44.24b 16.48±1.40b 7.06±0.70b 3.62±0.35b  

HLJ2300 AA 100 159.46±39.21 15.78±1.22 6.78±0.59 3.46±0.27 B 

 ABΔ 90 179.04±44.56 16.46±1.38 7.07±0.68 3.60±0.35  

CA1276 AAΔ 38 180.06±39.10b 16.46±1.21b 7.12±0.61b 3.62±0.34b A 

 AB 105 168.01±41.42ab 16.10±1.38ab 6.89±0.63ab 3.51±0.30ab  

 BB 47 158.36±43.33a 15.73±1.26a 6.77±0.64a 3.48±0.30a  

CA1116 AAΔ 96 174.95±45.65 16.28±1.40 6.99±0.71  A 

 AB 94 161.90±38.43 15.89±1.26 6.83±0.57   

HLJ526 AAΔ 38 171.37±37.76ab   3.58±0.27ab A 

 AB 53 162.13±41.46a   3.45±0.27a  

 ACΔ 46 180.61±42.44b   3.65±0.31b  

 BC 53 160.89±45.11a   3.46±0.36a  

CA2413 AAΔ 54 174.89±45.15b 16.43±1.38b   A 

 ABΔ 46 175.22±45.30b 16.21±1.29ab    

 BB 90 160.40±38.94a 15.80±1.31a    

HLJ1843 AAΔ 97 177.21±44.33 16.39±1.30 7.03±0.68 3.58±0.36 A 

 AB 93 159.78±39.11 15.79±1.33 6.80±0.58 3.48±0.25  

HLJ3366 AA 92 160.80±38.77 15.82±1.30 6.82±0.57 3.49±0.25 B 

 ABΔ 98 175.85±44.96 16.34±1.33 7.00±0.69 3.57±0.36  

HLJ2474 AAΔ 50  16.34±1.48b   A 

 ABΔ 88  16.16±1.26b    

 BB 52  15.66±1.30a    

HLJ1254 AA 57  15.94±1.41a   B 

 ABΔ 42  16.17±1.28ab    

 AC 48  15.76±1.26a    

 BCΔ 43  16.55±1.33b    

CA882 AC 58 164.67±44.76ab 15.93±1.37a 6.84±0.72ab 3.52±0.32ab B 

 AD 46 157.67±34.70a 15.72±1.22a 6.78±0.54a 3.44±0.28a  

 BCΔ 42 182.30±42.62b 16.54±1.29b 7.11±0.56b 3.61±0.33b  

 BDΔ 44 173.03±45.14ab 16.28±1.38ab 6.97±0.69ab 3.57±0.31ab  

CA2137 AC 43 152.55±32.58a 15.50±1.08a 6.70±0.54a 3.40±0.27a B/D 

 ADΔ 44 177.59±41.42b 16.39±1.14b 7.06±0.58b 3.58±0.34b  

 BCΔ 44 171.80±47.28b 16.24±1.50b 6.94±0.71b 3.57±0.32b  

 BD 59 167.07±43.60ab 16.08±1.44b 6.87±0.69ab 3.52±0.31ab  

HLJ114 AC 45  16.10±1.17ab   D 

 AD 44  15.99±1.15ab    

 BC 52  15.80±1.38a    

 BDΔ 49  16.49±1.42b    

CA1448 ACΔ 41 175.52±38.52ab  7.00±0.58ab  D 

 AD 46 163.57±45.20ab  6.86±0.68ab   

 BC 52 156.32±37.11a  6.70±0.60a   

 BDΔ 51 178.70±46.60b  7.06±0.68b   
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续表 3 tab. 3 continued 

标记 
marker 

基因型 
genotype 

个体数
number

体重/g 
body weight 

体长/cm 
body length 

体高/cm 
body height 

体厚/cm 
body thickness 

优势等位基因 
preferred allele 

HLJ3865 AAΔ 50   6.98±0.60b  C 

 AB 47   6.50±0.50a   

 AC 40   6.81±0.62ab   

 BCΔ 53   7.00±0.70b   

HLJ3770 AC 35 147.62±40.16a 15.48±1.48a 6.59±0.63a 3.39±0.27a D 

 ADΔ 61 173.93±41.40b 16.22±1.34b 7.04±0.60b 3.56±0.29ab  

 BC 53 170.03±42.72b 16.15±1.28b 6.91±0.66ab 3.52±0.31ab  

 BDΔ 41 176.09±42.61b 16.31±1.20b 7.00±0.65b 3.61±0.37b  

HLJ1306 AA 45   6.73±0.71a 3.42±0.29a A 

 ABΔ 46   7.07±0.61b 3.62±0.33b  

 ACΔ 50   6.99±0.60ab 3.56±0.28b  

 BC 49   6.88±0.62ab 3.52±0.32ab  

CA2260 AAΔ 41 184.42±42.01b  7.14±0.65b 3.64±0.33b A 

 AB 50 160.41±42.25a  6.77±0.62a 3.45±0.30a  

 ACΔ 43 174.11±47.01ab  7.00±0.70ab 3.57±0.36ab  

 BC 56 164.46±36.75a  6.87±0.57ab 3.51±0.26ab  

CA2249 AC 49 165.16±36.24ab  7.00±0.58ab 3.50±0.26ab B 

 AD 44 156.51±39.73a  6.73±0.59a 3.45±0.28a  

 BCΔ 52 174.15±48.32ab  7.00±0.72ab 3.57±0.36ab  

 BDΔ 45 181.84±44.28b  7.08±0.69b 3.62±0.35b  

CA1557 AAΔ 91 176.56±44.81 16.29±1.32 7.04±0.69 3.60±0.35 A 

 AB 99 160.85±40.64 15.87±1.34 6.80±0.61 3.47±0.29  

CA2409 AAΔ 88 178.40±43.27 16.32±1.31 7.08±0.66 3.61±0.33 A 

 AB 102 159.60±40.92 15.88±1.36 6.76±0.61 3.45±0.28  

CA1500 AAΔ 91 178.90±45.28 16.33±1.32 7.08±0.69 3.62±0.35 A 

 AB 99 159.87±38.30 15.89±1.34 6.77±0.57 3.46±0.26  

HLJ3619 AA 47    3.56±0.28ab B 

 AB 104    3.48±0.32a  

 BBΔ 39    3.66±0.32b  

CA1639 AC 54 151.73±34.63a 15.59±1.20a 6.64±0.54a 3.36±0.24a B/D 

 ADΔ 50 178.49±43.32b 16.42±1.32b 7.06±0.63b 3.62±0.30b  

 BCΔ 35 176.24±38.87b 16.24±1.16b 7.07±0.60b 3.62±0.31b  

 BDΔ 51 175.82±47.94b 16.30±1.50b 7.03±0.72b 3.59±0.34b  

CA679 AAΔ 53 179.75±42.08b  7.11±0.63b  A 

 AB 90 159.74±43.37a  6.76±0.68a   

 BB 47 168.68±39.69ab  6.94±0.54ab   

HLJ1944 AA 41 152.14±39.81a 15.68±1.41a 6.64±0.57a 3.36±0.27a C 

 AB 49 163.53±35.46ab 15.98±1.25ab 6.88±0.56ab 3.50±0.26b  

 ACΔ 46 178.81±48.46b 16.28±1.40b 7.04±0.76b 3.60±0.36b  

 BCΔ 54 176.98±42.38b 16.34±1.28b 7.04±0.62b 3.62±0.31b  

HLJ3754 AA 37    3.39±0.32a C 

 AB 49    3.52±0.29b  

 ACΔ 52    3.59±0.31b  

 BCΔ 52    3.55±0.31b  

注: 同一列标有不同上标字母的数值间差异显著(P<0.05); 标有上标 Δ的基因型为该标记的优势基因型. 

Note: Values with different superscripts in the same column are significantly different(P<0.05). The genotype with superscript of triangle is 
the preferred genotype with traits. 
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表 4  22 个微卫星标记在建鲤家系不同基因型个体中 4 个生长性状的平均值和多重比较 
Tab. 4  Means and multiple comparisons of body weight, body length, body height, and body thickness with different geno-

typs in 22 microsatellite markers in Cyprinus carpio var. jian 

x ±SD 

标记 
marker 

基因型 
genotype 

个体数 
number 

体重/g 
body weight 

体长/cm 
body length 

体高/cm 
body height 

体厚/cm 
body thickness 

优势等位基因
preferred allele

HLJ3579 ACΔ 22 631.73±68.84ab 27.71±1.11b   A/D 

 ADΔ 17 640.32±67.57b 27.72±0.92b    

 BC 22 591.79±56.41a 26.85±0.82a    

 BDΔ 33 635.14±81.50ab 27.45±1.10ab    

HLJ2424 AB 39   8.71±0.60 5.18±0.28 B 

 BBΔ 55   8.94±0.41 5.32±0.25  

CA2377 AA 55  27.21±1.05   B 

 ABΔ 39  27.71±1.00    

CA724 ABΔ 19  27.66±1.16b   A 

 ACΔ 18  27.74±0.91b    

 BD 18  27.07±1.19a    

 CD 39  27.30±0.96ab    

HLJ2456 AB 39  27.32±0.96ab 8.94±0.45b  B 

 AC 19  27.07±1.15a 8.85±0.42ab   

 BCΔ 19  27.83±1.01b 8.87±0.36ab   

 CC 17  27.56±1.10ab 8.58±0.76a   

HLJ3271 AB 26 588.53±47.46a 26.85±0.95a 8.65±0.28a 5.08±0.21a C/D 

 AC 22 626.14±57.50ab 27.48±1.08ab 8.91±0.31ab 5.30±0.25ab  

 BD 22 611.73±65.78ab 27.29±0.84ab 8.81±0.36ab 5.28±0.25ab  

 CDΔ 24 665.48±86.98b 27.86±1.13b 9.12±0.51b 5.37±0.30b  

CA1677 AB 43 613.84±66.09  8.75±0.58  C 

 BCΔ 51 634.14±76.32  8.92±0.43   

CA1541 ABΔ 19  27.49±1.28ab   B 

 AC 24  27.06±1.07a    

 BCΔ 19  27.76±0.92b    

 CC 32  27.39±0.89ab    

CA1846 ACΔ 18   8.92±0.40b  C 

 AD 26   8.62±0.69a   

 BCΔ 19   8.94±0.33b   

 BDΔ 31   8.93±0.42b   

CA1950 AA 28   8.91±0.44ab  A/C 

 AB 25   8.62±0.70a   

 ACΔ 22   8.97±0.32b   

 BC 19   8.90±0.40ab   

CA1276 ABΔ 49   8.94±0.42  A 

 BB 45   8.76±0.60   

CA2413 ABΔ 46 641.42±73.32    A 

 BB 48 608.87±68.10     

HLJ3366 AA 25 578.53±59.22a 26.93±0.90a   B 

 ABΔ 24 637.09±67.85b 27.68±1.01b    

 AC 23 638.62±81.88b 27.36±1.22ab    

 BCΔ 22 648.94±64.15b 27.72±0.98b    
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续表 4 tab. 4 continued 

标记 
marker 

基因型 
genotype 

个体数 
number 

体重/g 
body weight 

体长/cm 
body length 

体高/cm 
body height 

体厚/cm 
body thickness 

优势等位基因
preferred allele

HLJ2474 AA 26   8.82±0.40ab  A 

 ABΔ 48   8.91±0.40b   

 BB 20   8.58±0.78a   

CA2137 BCΔ 46 635.94±80.43    B 

 AC 48 614.68±62.68     

HLJ114 ABΔ 24 650.90±80.68b    A/B 

 AD 15 626.11±66.01ab     

 BC 22 627.65±73.59ab     

 CD 33 603.83±63.41a     

HLJ3865 AC 23 614.54±70.34ab  8.72±0.37a 5.18±0.24a A/D 

 ADΔ 28 649.22±84.01b  9.11±0.45b 5.42±0.25b  

 BC 19 603.13±54.64a  8.71±0.32a 5.17±0.27a  

 BD 24 623.04±66.60ab  8.75±0.68a 5.24±0.27a  

CA2249 AB 29 611.99±79.50ab   5.22±0.27ab B 

 AC 20 637.08±69.16ab   5.33±0.26ab  

 BDΔ 20 655.92±75.72b   5.40±0.26b  

 CD 25 606.06±54.80a   5.16±0.25a  

CA1557 BC 56  27.26±1.11   A 

 ACΔ 38  27.61±0.94    

CA2409 AAΔ 37   8.96±0.41  A 

 AB 57   8.77±0.55   

CA1639 AAΔ 27   8.91±0.39ab  A 

 AB 24   8.64±0.69a   

 ACΔ 24   8.96±0.41b   

 BC 19   8.86±0.46ab   

HLJ1944 AA 49  27.26±1.10   B 

 ABΔ 45  27.59±0.98    

注: 同一列标有不同上标字母的数值间差异显著(P<0.05); 标有上标 Δ的基因型为该标记的优势基因型. 

Note: Values with different superscripts in the same column are significantly different (P<0.05). The genotype with superscript of triangle is 
the preferred genotype with traits. 

 
来, 鲤 QTL 资源的发掘取得了长足的进步, 尤其

近几年以镜鲤为代表品种 , 积累了各种性状的

QTL有上千个之多(www.carpbase.org)。相对而言, 

建鲤作为我国第一批选育的优良品种, 其 QTL资

源的发掘较为有限, 主要集中在从肌肉生长抑制

素(myostatin, MSTN)基因[17]、胰岛素样生长因子

(Insulin-like growth factor, IGF)相关基因[18−19]及生

长激素(growth hormone, GH)相关基因[20−21]等功能

基因序列中发掘与增重相关的 SNP标记, 而性状相

关微卫星标记及其他标记资源则较少[22−23]。 

以微卫星标记为主的QTL资源在指导育种中

能够准确追踪优势等位基因及基因型在亲子传代

中的频率分布, 在子代中有意识地富集优势等位

基因及基因型; 另外, 微卫星标记既可用高通量

的毛细管电泳分析, 又可用普通的平板电泳分析, 

这一特点使其适于不同研究条件的科研及育种工

作者, 在育种实践中较 SNP标记具有更广泛的适

用性。尽管已经建立了建鲤的遗传图谱并发掘了

部分生长性状的 QTL 区间[11], 但是由于 QTL 区

间中可用于指导育种的、对性状有显著贡献的标

记非常少。鉴于建鲤中 58.8%的 QTL区间与镜鲤

的 QTL 区间在同源连锁群中的位置相重叠或相
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邻近[11], 本研究将发掘的镜鲤QTL标记用于建鲤

的标记性状的关联分析 , 结果 74.07%的镜鲤

QTL 标记在建鲤家系中表现出多态性, 高于随机

选用标记的多态比例(41.84%)[11]; 从 40个多态标

记中筛选出了 22 个与生长性状显著相关的标记, 

其中与体重、体长、体高和体厚显著相关的标记

数分别为 9 个、9 个、11 个和 4 个, 所占比例分

别为 22.50%、22.50%、27.50%和 10.00%, 这一筛

选效率远远高于顾颖等 [24](体长 4.28%、体高

7.14%和体厚 5.71%)、杨晶等[25](体重 4.62%、体

长 4.62%和体高 4.62%)及吕伟华等 [26](体重

4.67%、体长 4.67%、体高 3.00%和体厚 4.67%)

随机选择标记在其他杂交鲤种质的筛选效率, 同

时也高于邢新梅等[27](体长 7.00%、体高 3.00%和

体厚 6.00%)和王宣朋等 [5](体重 5.53%和体厚

7.17%)用随机选择的标记在镜鲤两个样本库的筛

选效率。可见, 在同等标记量和工作量的情况下, 

从一个品种的 QTL 标记中筛选另一个品种共享

的QTL标记, 一方面拓展了原有QTL标记的使用

范围, 另一方面能够在短期内获得指导另一个品

种配组的 QTL, 无需对新品种重复筛选标记和构

建图谱, 大大减轻了工作量, 节约了成本。另外, 

共享的 22 个 QTL 标记中, 18 个标记在镜鲤和建

鲤中表现出与至少 1 个相同性状的显著相关性

(P<0.05), 同时与体重、体长、体高或体厚显著相

关的标记数分别为 7个、6个、8个和 3个。一方

面表明体重、体长、体高和体厚的遗传力较高; 另

一方面也表明这些标记在鲤中较为保守。而同时

在 2个及 2个以上性状表现出一致性的 5个 QTL标

记(CA1677、CA2249、HLJ3366和HLJ3579、HLJ3271)

更应该优先应用于镜鲤和建鲤的分子育种。 

3.2  镜鲤与建鲤优势基因型的分析及应用 

分子标记指导育种归根结底是要获取对性状

有正面影响的等位基因或基因型, 通过设计育种

使后代中富集优势等位基因或基因型。研究表明, 

具有性状优势等位基因的标记所形成的不同基因

型对性状的影响也不同。例如，以 OmyRGT41TUF- 

130bp作为虹鳟(Oncorhynchus mykiss)抗传染性胰

脏坏死病(infectious pancreatic necrosis, IPN)标记

构建的家系中, 杂合体的抗病力(平均累计死亡率

58.7%)要 强 于 纯 合 体 (平 均 累 积 死 亡 率 为

80.7%)[28]。可见并不是一味地富集优势等位基因

就能起到好的选育效果, 还要考虑不同基因型对

性状的贡献率。本研究利用 54个与镜鲤生长性状

显著相关的标记发掘了 83个优势基因型, 其中杂

合优势基因型比例(66.26%)高于纯合优势基因型

(33.74%)。在 54个标记中, HLJ3579、CA1876和

CA724 等 27 个标记以杂合基因型具有性状优势, 

占 50%; CA1812、HLJ2424 和 HLJ2456 等 17 个

标记以纯合基因型具有性状优势 , 占 31.48%; 

CA2377、HLJ639和 HLJ3455等 10个标记以优势

等位基因形成的纯合个体和杂合个体同时具有性

状优势, 占 18.52%。在建鲤中, 从 22个生长性状

相关标记中发掘了 30 个性状优势基因型, 包括

27 个杂合基因型 (90.00%)和 3 个纯合基因型

(10.00%), 86.36%的标记以杂合基因型具有优势。

以上结果表明, 优势等位基因所形成的杂合子具

有性状优势的几率较大。在实际生产中, 对于某

个 QTL标记而言, 依据微卫星标记符合孟德尔遗

传规律的特点, 分别生产和选择具有纯合基因型

的亲本(AA和 BB), 形成 AA系和 BB系, 通过两

系杂交生产出具有优势基因型的子代, 结合表型

选择, 能够达到快速富集优势基因型的目的。 

3.3  不同品种间共享 QTL的重要性 

发掘QTL的最终目的是为了应用于分子标记

辅助育种实践。适用于分子育种操作的 QTL不仅

要求分子标记与目标基因紧密连锁, 而且要求标

记的实用性强、重复性好, 能够经济、简便地检

测大量个体; 同时, 在不同遗传背景下选择有效

的标记更是研究者的首选。与其他鱼类相比, 鲤

种内具有非常多的自然变异, 在体色上既有常见

的青灰色, 又有以“江西三红”为代表的红色, 瓯

江彩鲤(Cyprinus carpio var. color)的彩色; 在鳞

被上既有常见的全鳞 , 又有以镜鲤为代表的框

鳞、散鳞及无鳞; 在体型上既有常见的长型, 又有

以荷包红鲤为代表的荷包型, 还有德国镜鲤的高

背型; 在抗逆方面, 既有高寒地区的黑龙江野鲤

(Cyprinus carpio var. haematopterus), 又有极不耐
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寒的柏氏鲤(Cyprinus pellegrini pellegrini Tchang)。

在品种培育过程中, 通过杂交选育又产生了众多

的人工变异。这些品种的遗传背景差异巨大, 很

难将在一个品种中获得的 QTL 标记直接用于另

一个品种; 对每一个品种都进行细致的遗传作图

和 QTL鉴定显然是不可能的, 也将造成巨大的浪

费。因此, 以现有 QTL 标记为基础, 发掘的不同

品种间共享 QTL 标记将是分子育种中可用的重

要资源。 
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Analysis of shared QTLs and preferred genotypes between mirror 
carp and Jian carp 
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Abstract: Common carp (Cyprinus carpio L.) is an important economic fish species with very rich resources, which 
have been used to develop many carp varieties in China. Because of the significant differences in the genetic back-
ground among varieties, quantitative trait loci (QTLs) detected from one variety are difficult to use directly in another 
variety. In addition, it is impossible to construct a genetic map and detect QTL markers affecting important traits in 
every variety. Thus, it is a good selection strategy to verify QTLs in one variety and identify shared QTL markers. The 
methods will save time and money and can be used to detect QTLs quickly in different varieties. Mirror carp (Cyprinus 
carpio L.) and Jian carp (Cyprinus carpio var. jian) are two important Chinese aquaculture varieties that play an impor-
tant role in selective breeding. Significant differences in body shape, growth rate, and growth scale have been found 
between Jian carp and mirror carp. Thousands of QTLs affecting important traits have been detected recently in differ-
ent mirror carp panels. However, the number of Jian carp QTLs is very limited. In this study, 89 microsatellite markers 
were selected to identify markers associated with mirror carp traits. These markers were located at overlaps or flanks of 
QTL interval peaks affecting body weight, standard length, body height, and body thickness based on a genetic map 
containing 992 microsatellite markers. As a result, 54 QTL markers and 83 preferred genotypes were identified by as-
sessing the contribution of different genotypes on traits. In addition, a mapping population containing 94 Jian carp was 
analyzed using these 54 QTL markers. Forty markers were polymorphic in Jian carp, with a percentage of 74.07%, 
which was higher than that of randomly selected markers. Correlation analysis results indicated that 22 markers were 
shared QTLs between mirror carp and Jian carp, and 18 of the shared markers were significantly correlated with the 
same trait in the two carp. Thirty preferred genotypes were detected in Jian carp, which will be useful for a 
marker-associated selection breeding program. The QTLs shared between strains can be used to reduce the effort and 
cost of QTL mapping in new common carp varieties. 
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