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镜鲤体长性状的 QTL 定位分析 
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摘要: 以镜鲤良种后代为祖父母本所培育的杂交F2群体的 68 个个体为材料, 利用 553 个分子标记(217 个SSR

和 336 个SNP标记)对其进行基因型检测, 运用JoinMap4.0 软件包对遗传连锁图谱进行构建。利用MapQTL5.0

区间作图法(Interval mapping)进行QTL检测, 通过置换实验(1 000 次重复)确定连锁群显著性水平阈值。在对体

长的区间定位中共检测到 12 个与体长性状相关的QTLs区间 , 分布在BL-1-1(SNP0137-SNP1481)、BL-4-1 

(SNP0092- HLJ797)、BL-5-1(SNP1268-HLJ423)、BL-7-1(HLJ870-SNP0702)、BL-12-1(SNP0922-HLJ639)、BL-16-1 

(HLJE351- SNP0674)、BL-25-1(SNP0394-SNP0862)、BL-35-1(HLJ668-SNP0832)、BL-43-1(SNP0389-SNP1425)、

BL-47-1 (HLJ057-HLJ1113)、BL-47-2(HLJ1439-HLJ1418)等 11 个连锁群上, 解释表型变异范围是 13.8%~64.9%, 

其中贡献率大于 20%的主效QTLs有 8 个, 是体长性状的主效QTLs区间。 
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Mapping and genetic effect analysis of quantitative trait loci related 
to body length in mirror carp (Cyprinus carpio L.) 
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Abstract:  A group of F2 hybrids of mirror carp including 68 individuals was used to construct a linkage map using 
JoinMap4.0 software. Of 560 markers genotyped, 507 markers (143 SSR markers, 33 EST-SSR markers, and 321 SNP 
markers) were assigned to the map, which comprised of 62 linkage groups. Quantitative traits loci (QTLs) associated with 
body length were identified by interval mapping of the software MapQTL 5.0. A linkage group wide permutation test (1 000 
replicates) determined the significance of the maximum LOD value over the various intervals analyzed for each linkage 
group. Twelve QTLs were identified for body length on the linkage groups of BL-1-1 (SNP0137-SNP1481), BL-4-1 
(SNP0092-HLJ797), BL-5-1 (SNP1268-HLJ423), BL-7-1 (HLJ870-SNP0702), BL-12-1 (SNP0922-HLJ639), BL-16-1  
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(HLJE351-SNP0674), BL-25-1 (SNP0394-SNP0862), BL-35-1 (HLJ668-SNP0832), BL-43-1 (SNP0389-SNP1425), 
BL-47-1 (HLJ057-HLJ1113), BL-47-2 (HLJ1439-HLJ14180), which explained 13.8% to 64.9% of the total variation of 
body length. Eight major QTLs explained over 20% of the phenotypic variation, which were major QTLs associated with 
the body length of mirror carp. 

Keywords: mirror carp (Cyprinus carpio L.); body length; quantitative trait locus mapping; molecular maker 
–assisted selection 

镜鲤是重要的经济鱼类, 在我国水产养殖业中
占有很大的比重, 但现今育种中出现种质资源退化, 
产量减少等现象[1]。传统的育种技术效率低、时间

长, 易受环境影响, 已经不能满足生产需要。DNA
分子标记的发展和QTL定位方法的形成及应用 [2,3], 
为从分子水平上研究鲤鱼数量性状的遗传基础提供

了有效手段。                                   
当前, 水产动物经济性状QTL定位是分子育种

领域研究的热点。体长是鲤鱼的重要经济性状, 也
是进行鲤鱼选择育种的主要参考指标。张研等[4]利

用重组自交家系和 123 个微卫星标记对鲤鱼遗传连
锁图谱进行了一个初步的构建, 并利用区间作图法
找到了 6个与体长性状相关的QTL位点。侯宁等[5]利

用 20 个微卫星标记对德国镜鲤的遗传潜力进行分
析, 得到 2 个与镜鲤体长相关的微卫星座位。张义
凤等[6]利用 40个微卫星标记对鲤鱼体长性状的相关
性进行分析, 鉴定出 7 个与体长性状相关的标记。
刘继红等[7]利用SSR、EST-SSR、AFLP、RAPD多种
分子标记手段, 构建一个相对饱和的鲤鱼遗传连锁
图谱, 并对体长性状进行初步的QTL定位, 找到了 2
个体长性状的QTL位点。 

本文利用 217 个微卫星标记和 336 个SNP标记, 
以德国镜鲤选育系F2代为作图群体构建鲤鱼遗传连

锁图谱并对体长性状进行了QTL定位, 确定了 16个
与体长性状相关的QTL位点, 为进一步开展相关图
位克隆和QTL的精细定位打下基础。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

本实验所用的鲤鱼样本均采自黑龙江水产研究

所松浦实验站。以德国镜鲤选育系为亲本, 选取体长
性状上有明显差异的两个雌雄个体先生产出F1代, 再

生产出F2代共 68 个个体, 在水族箱内饲养, 测量各
个体体长性状的表型值并取其新鲜血液, 提取基因
组DNA。 

1.2  表型值的测量 

根据伍献文[8]的测量方法进行体长性状的测量

和计算。利用精度为 0.02 mm的游标卡尺测量各个
体的体长：自吻端至尾鳍基部(最后一枚椎骨末端)
的垂直距离。 

1.3  基因型分析 

1.3.1  微卫星标记的筛选 

对所用 SSR 标记进行多态性筛选, 筛选出的多
态性标记对群体进行基因型检测。其中多态性筛选

中每一个标记用 10个个体进行检测, 多态性筛选和
群体检测均采用 PCR 扩增法, 反应程序为：94℃预
变性 3 min; 然后 94℃变性 30 s; 复性温度 48~ 65℃ 
30 s, 72℃延 

伸 30 s, 共 25~28 个循环; 最后 72℃延伸 10 
min。采用 135 V恒压、再用 8%聚丙烯凝胶电泳检
测每个个体的基因型。 

1.3.2  SNPs 标记的筛选 

SNP 标记的筛选采用 Illumina 公司基因芯片技
术检测 SNP 位点 , 检测各项指标参数要求 (仅对
design score大于 0.6的 SNP位点)：转化率(Conversion 
rate, 能检测出的 SNP位点占总的 SNP位点的比例)
大于 85%; 成功率(Call rate, 实际检测出的 SNP 位
点占应该检测出的 SNP位点的比例)大于 97%; 准确
率(Accuracy rate, 检测准确的 SNP 位点占检出的
SNP位点的比例)大于 99%。 

1.4  遗传图谱的构建和 QTL分析 

选用多态性符合孟德尔分离比的分子标记, 用
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JoinMap 4.0 软件对遗传连锁图谱进行构建。应用
Map QTL5.0区间作图法(Interval mapping)进行 QTL
检测, 通过置换实验(1 000 次重复)确定连锁群显著
性水平阈值, 取 LOD值 2.0为 QTL存在的阈值。 

2  结果与分析 

2.1 体长性状测量结果 

对镜鲤进行体长性状的测量和计算, 数据见表
1。正态分布检测 P 值为 0.523, 说明数据符合正态
分布, 未发生偏分离, 可以进行下一步的 QTL 定位
分析。 
 

表 1  体长正态分布检验 

 平均值 偏度 峰度 最小值 最大值 P值

体长 18.81±1.59 0.325 0.511 13.33 24.94 0.523

 

2.2  遗传连锁图谱的构建 

筛选出多态性在 10%以上的 SSR和 SNP座位用
于构建连锁图谱和 QTL定位分析的候选标记, 结果
共筛选出 336个 SNPs标记和 217个多态性微卫星座
位。通过 JoinMap 4.0软件对 553个分子标记进行连
锁分析, 其中 507 个标记(SNPs 标记 321 个,SSR 标
记 186个)共组成 62个连锁群, 覆盖基因组总长度为
2 805.85 cM, 标记间平均距离为 6.31 cM。有 46个
标记未能定位到相应连锁群上 , 作图位点效率为
91.68%。构建连锁群中最大的为第 11连锁群, 由 19
个标记组成, 图距为 119.5 cM, 标记间平均距离为
6.64 cM; 最小的为第 21、52、53、61和 62, 5个连
锁群, 平均图距为 1.5 cM。 

2.3  体长性状的 QTL定位 

在对鲤鱼体长性状的 QTL定位分析中, 共检测
到与鲤鱼体长相关的 16 个 QTLs 区间, 分别定位到
鲤鱼连锁图谱的 BL-1-1(SNP0137-SNP1481)、BL-4-1 
(SNP0092-HLJ797)、BL-5-1(SNP1268-HLJ423)、BL-7-1 
(HLJ870-SNP0702) 、 BL-12-1(SNP0922-HLJ639) 、
BL-16-1(HLJE351-SNP0674) 、 BL-25-1(SNP0394- 
SNP0862) 、 BL-35-1(HLJ668-SNP0832) 、 BL-43-1 
(SNP0389-SNP 1425)、BL-47-1(HLJ057-HLJ1113)、
BL-47-2(HLJ1439- HLJ1418)共计 11个连锁群上, 这
些体长相关 QTLs在 11个连锁群上的分布示意图见

图 1。其中 BL-5-1 的 LOD 值最大(6.13), 可解释的
表型变异为 64.9%; BL-4-1的 LOD值最小(2.07), 可
解释的表型变异为 13.8%, 解释表型变异范围是
13.8%~64.9%, 其中贡献率大于 20%的主效 QTLs有
8个, 是体长性状的主效 QTLs区间(表 2)。 
 

表 2  体长性状的 QTL 定位 

QTL位点 连锁群 位置
最大 

LOD值 
置信 
区间 

贡献率
(%) 

BL-1-1 Group1 51.2 2.6 2.0 22.7 
BL-4-1 Group4 12.3 2.1 3.1 13.8 
BL-5-1 Group5 28.8 6.1 10.0 64.9 
BL-7-1 Group7 0.0 2.2 2.9 18.0 
BL-12-1 Group12 27.2 2.6 5.0 17.7 
BL-16-1 Group16 20.0 3.1 12.4 26.3 
BL-25-1 Group25 0.0 3.3 5.1 28.8 
BL-32-1 Group32 68.6 2.6 9.4 16.5 
BL-35-1 Group35 27.7 3.4 11.7 20.6 
BL-43-1 Group43 2.0 2.1 5.0 33.7 
BL-47-1 Group47 0.0 2.7 11.5 25.2 
BL-47-2 Group47 38.8 2.3 10.0 32.6 

 

3  讨 论 

3.1  遗传连锁图谱 

理想的分子标记应该达到以下几个要求：遗传

多态性高、共显性遗传信息完整、在基因组中大量

存在且分布均匀、稳定性和重现性好、信息量大、

分析效率高、检测手段简单快速、易于实现自动化、

重复性好、便于数据交换等[10]。本文使用的微卫星

和SNPs两种分子标记基本具备以上要求。本研究利
用 186个SSR和 321个SNP标记构建的遗传连锁图谱
由 62个连锁群组成, 总图距为 2805.85 cM, 标记间
的平均图距是 7.21 cM。刘继红等[7]利用 127 个SSR
标记 , 37 个EST-SSR 标记 ,265 个AFLP 标记 , 16 
个RAPD 标记, 构建的遗传连锁图谱包含 50 个连
锁群, 总图距为 3 732.53 cM, 平均距离为 8.39 cM。
并利用该图谱对鲤鱼体长性状进行了初步的QTL定
位, 与之相比本文构建的图谱标记数多, 标记间的
平均距离更小, 可为鲤鱼经济性状QTL的初步定位
提供可靠依据。鲤鱼的染色体数为 2n=100~ 104[9], 
而连锁群数目应该与相应物种单倍体的染色体数一

致, 所以本研究构建的连锁群数目偏多, 原因可能
是作图所用的标记数目偏少, 导致一些连锁群被分
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HLJ695、HLJ716、HLJ739、HLJ759、HLJ774); 杨晶
等[11]对荷包红鲤和柏氏鲤抗寒品系回交子代的研究

中找到 2个与体长性状显著相关的分子标记(HLJ107、
HLJ1098), 但这些标在本研究中均未得到扩增, 原
因可能是电泳检测方法的不同和分析群体的差异所 

割为两个或者更多个小的连锁群。 

3.2  体长性状的 QTL分析 

在鲤鱼体长性状相关分析的研究中, 张义凤等 [6]

得到了 6 个与体长性状显著相关的分子标记(K16、 
 

 
  (转下页) 
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图 1  体长性状 QTL 的定位及其 LOD 值曲线 
X轴表示标记的位置; Y轴表示LOD值; (… )代表LOD(阈值 2.0)。图中黑色区域表示连锁群上QTL位置。 
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致。在对水稻经济性状QTL定位研究过程中[12,13]发

现所能解释的表型变异超过 20%的QTL区间为该性
状的主效QTL区间。本研究中共有 11个解释的表型
变 异 超 过 20% 的 QTL 区 间 。 其 中 BL-5-1 
(SNP1268-HLJ423)的解释的表型变异达到 64.9为影
响体长性状的主效区间。刘继红等[7]在对荷包红鲤

×大头鲤雌核发育群体QTL定位研究中共检测到 2
个与体长性状相关的QTL分别定位于鲤连锁图谱的
LG2和LG20上, 可解释的表型变异分别为 5.69%和
12.69%。与之相比, 本研究所获得的体长QTL区间
置信图距较小,可解释的表型变异较大。有研究指出
数量性状的一个重要特点是易受环境的影响[14], 本
实验采用的镜鲤处于相同的发育时期, 并且在相同
的饲养环境中生长排除了环境因子的影响, 实验结
果可靠。其中BL-16-1、BL-47-1、BL-35-1QTL区间
较大原因,其原因为标记的数量还不够, 近期鲤鱼的
全基因组测序已经完成, 可以得到大量的标记进一
步缩小QTL区间, 提高QTL的精确定位。 

3.3  分子标记辅助育种 

分子标记辅助育种(MAS)是根据与基因或某一
性状紧密连锁的标记的出现来推断该性状或基因从

而进行选育, 分子标记辅助育种是在DNA水平上而
不是根据表型进行选择, 可以克服传统育种技术许
多不足, 大大提高育种效率和选择强度, 提高选择
的准确性, 从而加快育种进程[15]。水产动物的分子

育种技术报道的不多 , 目前的研究进展较为缓慢 , 
主要原因在于缺少足够的标记[16]。本研究共检测到

与鲤鱼体长相关的 12 个QTLs, 其中贡献率大于
20%的主效QTLs 有 8 个。共找到 32 个可能与体长
性状相关的分子标记, 丰富了以前研究的结果。QTL
定位中置信区间接近或小于 10 cM的QTL可直接用
于图位克隆的研究[7]。因此本研究中BL-1-1 (SNP0137- 
SNP1481)、 BL-4-1(SNP0092-HLJ797)、 BL-5-1(SNP 
1268-HLJ423)、 BL-7-1(HLJ870-SNP0702)、 BL-12-1 
(SNP0922-HLJ639) 、 BL-25-1(SNP0394-SNP0862) 、
BL-43-1(SNP0389-SNP1425)、BL-47-2(HLJ1439-HLJ 
1418)共 8个QTLs可直接用于图位克隆的研究, 对于
镜鲤分子标记辅助育种具有潜在的应用价值。 
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