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摘要    人类需要不断改良养殖鱼类的生产性状以提供更多优质的动物蛋白. 鱼类的经济性状

由多基因的数量性状位点所控制, 其中大部分基因是微效的, 但是少数基因可能具有决定性的

影响. 基于近 10年来遗传学和基因组学研究中的主要进展, 本文简要介绍和评述一些重要养殖

鱼类在生长、抗病(逆)、性别等经济性状开展分子育种基础和应用研究的状况, 探讨组学和下

一代测序技术在鱼类经济性状遗传解析和分子设计育种中的应用潜力. 这些研究有助于最终揭

示鱼类经济性状的遗传调控机制并将相关研究成果应用于养殖鱼类目标性状的遗传改良. 
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鱼类是人类重要的动物蛋白来源之一. 随着人

民生活水平的不断提高, 人们迫切希望能培育出具

有生长快、抗逆性强、饲料转化率高等优良性状的鱼

类品种, 达到鱼类产量增加和效益提高的目的. 近几

十年来鱼类遗传育种技术发展迅速, 育种方法从人

工选择和杂交育种, 发展到分子育种等现代生物技

术育种手段. 传统的选择育种是所有遗传育种方法

的基础, 但是存在效率低、周期长等问题. 鱼类的一

些重要经济性状, 如生长、抗病等是由多个基因控制

的, 这些影响目标性状的基因被称为数量性状位点

(quantitative trait locus, QTL), 其中大部分基因的作

用是微效的, 但是也有少数基因可能发挥重要的调

控作用, 即“主效基因”. 理论上如果能发现影响目标

性状的基因或紧密连锁的遗传变异, 那么这些遗传

变异就可作为辅助育种的技术手段. 利用遗传标记

进行选择育种的设想早在 20世纪 60年代就已经被提

出, 但是由于研究技术手段缺乏, 人类在很长一段时

间都不能非常有效地解析动植物经济(农艺)性状的

遗传调控基础. 数量遗传学、分子遗传学、结构和功

能基因组以及遗传标记技术的发展, 极大地促进了

鱼类经济性状遗传调控机制的研究, 尤其是对鱼类

等水产动物 QTL 的认识从无到有, 为分子育种的研

究和实践奠定了良好基础.  

鱼类经济性状遗传解析的手段主要包括: (ⅰ) 

开发大量的分子标记; (ⅱ) 构建中、高密度遗传图谱, 

应用连锁分析进行 QTL/eQTL(expression quantitative 

trait locus, eQTL) 定位 ; ( ⅲ ) 应用关联分析法

(association study)进行 QTL 精细定位，包括候选基因

关联分析(candidate gene association study)、分离群体

法(bulked segregation analysis, BSA)、连锁不平衡分

析法(linkage disequilibrium, LD)也称 LD 关联作图分

析、全基因组关联分析法(genome-wide association 

study, GWAS)等.  

分子遗传标记是鱼类经济性状遗传解析的重要
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工具之一. 早期的同工酶等蛋白质标记不仅数量有

限而且遗传变异水平低. 随后一些 DNA 分子标记如

限制性片段长度多态性 (restriction fragment length 

polymorphism, RFLP)、随机扩增 DNA 多态性(random 

amplified polymorphic DNA, RAPD)和扩增片段长度

多 态 性 (amplified fragment length polymorphism, 

AFLP)被相继开发 . 近十几年微卫星(microsatellite)

或简单序列重复标记(simple sequence repeat, SSR)和

单核苷酸多态性 (single nucleotide polymorphisms, 

SNP)成为鱼类经济性状 QTL 定位和关联分析的主要

工具, 因为这 2 种分子遗传标记具有基因组分布广

泛、数量多且易于进行高通量遗传分型等优点[1]. 分

子育种概念主要是以分子标记为基础进行标记辅助

选择、以转基因技术为基础进行的转基因育种以及通

过计算机技术进行实施的分子设计与虚拟育种[2]. 水

产动物育种技术经过数 10 年发展已经进入基因组时

代, 并朝着分子设计育种的目标迈进. 20 世纪 90 年

代末, 美国、日本、挪威、加拿大、澳大利亚等国先

后启动了多种水产经济动物基因组研究计划. 我国

也实施了牡蛎 (Crassostrea gigas)、扇贝 (Chlamys 

farreri)、对虾 (Litopenaeus vannamei)、半滑舌鳎

(Cynoglossus semilaevis)、鲤(Cyprinus carpio)、大黄

鱼 (Pseudosciaena crocea)、草鱼 (Ctenopharyngodon 

idella)、石斑鱼(Epinephelus coioides)等水产经济动物

的基因组计划, 鲢(Hypophthalmichehys molitrix)、鳙

(Aristichthys nobilis)、团头鲂(Megalobrama amblyc- 

ephala)、鲫(Carassius carassius)等一批重要养殖鱼类

的基因组奥秘也即将被揭示. 基因组学的发展赋予了

分子育种新的内涵和意义[3~5]. 本文概述了鱼类主要

经济性状遗传解析中有关基因组学和遗传学方面的研

究进展, 并讨论其在鱼类分子育种研究中的应用. 

1  鱼类经济性状的遗传解析研究 

1.1  遗传图谱 

从 1998 年第一张罗非鱼(Oreochromis spp.)遗传

连锁图谱发表以来[6], 一些重要水产动物不同密度的

遗传连锁图谱也相继发表, 大部分图谱都选用的是

SSR 和 SNP 标记. 随着分子标记技术的发展和各国

对水产动物基因组研究投入的增加, 构建遗传连锁

图谱的水产动物种类和图谱密度在不断增加 . 至

2010 年, 近 30 种水产养殖动物的遗传连锁图谱被公 

布[7]. 这一数字在近 4 年来又有所增加, 包括中国“四大

家鱼”中的草鱼和鲢、鳙以及其他一些养殖鱼类(表 1).

表 1  养殖鱼类的中高密度遗传图谱 

物种 标记 标记数量 图谱密度(cM) 发表年份 连锁群数量 染色体单倍型数量 参考文献 
大黄鱼 

(Pseudosciaena crocea) 
AFLP 和 SSR 375 >9 2007 24 24 [8] 

草鱼 
(Ctenopharyngodon idella) 

SSR 和 SNP 279 4.2 2010 24 24 [9] 

亚洲鲈 
(Lates calcarifer) 

SSR 和 SNP 790 3.4 2011 20 20 [10] 

虹鳟 
(Oncorhynchus mykiss) 

SSR 和 SNP 1459 2.29 2012 29 30 [11] 

牙鲆 
(Paralichthys olivaceus) 

SSR 1487 1.22 2012 24 24 [12] 

半滑舌鳎 
(Cynoglossus semilaevis) 

SSR 1009 1.67 2012 21 21 [13] 

大菱鲆 
(Scophthalmus maximus) 

SSR 和 SNP 487 3.3 2013 24 22 [14] 

罗非鱼 
(Oreochromis spp) 

SSR 401 3.3 2013 22 22 [15] 

鲢 
(Hypophthalmichehys molitrix) 

SSR 703 2.2 2013 24 24 [16] 

鲤 
(Cyprinus carpio) 

SSR 和 SNP 1209 3.5 2013 50 50 [17] 

鳙 
(Aristichthys nobilis) 

SSR 659 2.9 2014 24 24 [18] 

斑点叉尾鲴 
(Ictalurus punctatus) 

SNP 62870 0.4 2014 29 29 [19] 

大西洋鲑 
(Salmo salar) 

SNP 6458  2014 29 29 [20] 
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1.2  生长性状 QTL 定位 

快速生长是水产养殖动物最有价值的性状之一. 

据 2012 年的不完全统计, 已有超过 20 种水产动物开

展了经济性状 QTL 定位研究[7], 其中生长是被研究

最多的性状. Wang 等人[21]利用 380 个亚洲鲈 F1 子代

定位了 5 个主效 QTL 及 27 个微效 QTL, 其中体重、

全长和体长的 3 个主效 QTL 被定位于 2 号连锁群的

Lca287 标记附近, 可解释的表型变异分别为 28.8%, 

58.9%和 59.7%; 另外 2 个体重主效 QTL 分别被定位

于 2 号连锁群的其他位置. 上述 5 个 QTL 在另外 2

个亚种鲈群体中得到验证[22]. 最近Wang等人[10]对亚

洲鲈进行了生长 QTL 精细定位, 从 QTL 区间鉴定出

3 个候选主效基因(Cathepsin D, KCTD15, csmd2); 其

中 Cathepsin D 在人类的同源基因是细胞增殖和细胞

生长的重要调控基因, 因此该基因可能也是亚洲鲈

生长的主效基因之一. O’malley 等人[23]定位了虹鳟体

重相关 QTL 位点, 分布于 10 个连锁群. Wringe 等  

人[24]使用更多虹鳟回交家系和 SSR 标记对 O’malley

的结果进行了验证, 并挖掘出几个影响生长的候选

主效基因(如生长激素 2 和 Pax7 基因等). Reid 等人[25]

在大西洋鲑的 2个连锁群上定位了体重QTL, 经比较

发现它们与虹鳟的生长 QTL 同源. Houston 等人[26]在

大西洋鲑 LG1 和 LG5 上定位了体重相关 QTL, 而

Gutierrez 等人[27]进一步用 6.5 k SNP 芯片在 6 个连锁

群上发现了基因组水平显著相关的体重 QTL. Cnaani

等人[28,29]先后利用罗非鱼F2群体在LG23上定位了与

生长相关的 QTL, 该连锁群上后来也定位了性别决

定基因. Song 等人[12]利用 1487 个 SSR 标记在牙鲆第

14 号连锁群上精确定位了体重和体长的 QTL. 

利用候选基因关联分析法发掘生长相关基因已

在一些鱼类中有所报道. Tao 和 Boulding[30]发现红点

鲑(Salvelinus alpinus)GH 多态性与其生长速率显著相

关. Li 等人[31]在 IGF-1 基因 5′非翻译区(untranslated 

region, UTR) 区 发 现 与 大 口 黑 鲈 (Micropterus 

salmoides)生长相关的 SNP. Sun 等人[32]发现 MSTN 外

显子 3 的 2 个 SNP 与鲤体重和肥满度呈显著或极显

著性相关, Liu 等人[33]也在鳙 MSTN 3′UTR 区发现 1

个 SNP 与全长、体长和体重均有极显著相关性. 

1.3  抗病相关 QTL 定位 

病害对水产动物的养殖和效益有重要影响. 如

传染性造血组织坏死病 (infectious hematopoietic 

necrosis, IHN)是北半球鲑科鱼常见的急性病毒性传

染病, 常造成鱼苗或幼鱼 70%~100%的死亡率. 发掘

与抗病紧密相关的分子标记, 可以为水产动物抗病

品系的分子标记辅助育种提供理论依据. Rodriguez

等人[34]利用硬头鳟(Salmo gairdneri)和虹鳟的杂种与

虹鳟回交产生的 70 个家系(backcross, BC1)进行 IHN

病毒感染, 表型性状分为 1(感染后死亡)和 0(感染后

存活) 2 种, 经过分离群体分析筛选到 6 个 SSR 标记

与 IHN 病毒抗性有关. Ozaki 等人[35]等用分布于虹鳟

所有连锁群上的 51 个 SSR 标记在一个回交家系中进

行 QTL 分析, 在 21 号连锁群发现与抗胰腺坏死病相

关的 2 个 QTL 位点. Baerwald 等人[36]利用 143 个 SSR

和 AFLP 标记在一个较大的虹鳟 F2 家系(n=480)中发

现与幼鲑旋转病相关的 1 个 QTL 位于染色体 Omy9

上, 且该 QTL在另外 3个家系中得到验证. 多个研究

者先后报道了大西洋鲑抗胰腺坏死病相关的 QTL 作

图研究, 大部分结果显示, 该鱼的抗性 QTL 也主要

位于 21 号连锁群上[37~40], 这表明虹鳟和大西洋鲑的

抗胰腺坏死病的遗传控制机制可能具有进化保守性. 

大西洋鲑抗 IHN 相关 QTL 的遗传效应已在其他研究

中得到验证[41]. Fuji 等人[42]利用一个分离群体将淋巴

囊肿抗性 QTL 定位于牙鲆 15 号连锁群上, 可解释的

抗性表型变异达 50%. 进一步的分析表明, 1 个 SSR

位点的等位基因与抗淋巴囊肿表型紧密相关[43]. 

在免疫相关基因中也找到与鱼类抗病相关的分

子标记. 例如, Palti 等人[44]在虹鳟发现 MHCII 等位基

因多态性与 IHN 抗性显著相关. Zhang 等人[45]和 Xu

等人[46]通过比较鳗弧菌(Vibrio anguillarum)抗病群体

和感染群体 MHCII 型基因的多态性, 筛选到与牙鲆

抗病相关的分子标记. 

1.4  饲料转化相关 QTL 定位 

饲料转化率是鱼类的重要经济性状之一, 提高

饲料转化率即是提高养殖效益. 与饲料转化率相关

的 QTL 定位研究主要在牛(Bos taurus)[47]、猪(Sus 

scrofa)[48]和鸡(Gallus gallus)[49]等动物中被报道. 在

生长激素受体(growth hormone receptor, GHR)、神经

肽 Y(neuropeptide Y, NPY)、解偶联蛋白 2(uncoupling 

proteins 2, UCP2)、脑肠肽(ghrelin, GHRL)和胰岛素样

生长因子 2(insulin-like growth factor 2, IGF-2)等基因

中都发现有 SNP 能显著影响牛的饲料转化率 [50]. 
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Liu[51]利用 AFLP 标记构建了斑点叉尾鲴(Ictalurus 

punctatus)图谱, 并得到了控制斑点叉尾鲴饲料转化

率的 QTL 位点. Zimmerman 等人[52]在虹鳟的 3 个连

锁群上定位了与幽门盲囊数量相关的 3个QTL, 而幽

门盲囊数是反映饲料转化效率的重要指标之一. 尽

管最近有鲤饲料转化率 QTL 的初步研究[53], 总体上

目前国内外对养殖鱼类饲料转化率多基因决定机制

的遗传解析仍非常欠缺. 

1.5  性别决定相关 QTL 定位 

鱼类的性别表型和性别决定具有特殊的进化地

位和多样性. 在一些鱼类中雌、雄个体有很大的生长

速度或附加值差异, 故单性育种和养殖的前景良好. 

已在一些鱼类中开展了性别决定 QTL 研究, 如罗非

鱼[54]、虹鳟[55]、鲑科鱼类[56]等. 前期多个研究结果表

明, 罗非鱼性别 QTL 可能位于 1, 2, 3, 6 和 23 号连锁

群上[29,54,57]. Eshel 等人[58,59]在罗非鱼 LG23 上发现 1

个性别决定相关的主效 QTL 位点, 该位点被认为是

性别决定区域; 在该 QTL 区间发现 51 个注释基因, 

对其中 10 个基因进行定量分析验证, 最终发现抗穆

氏管激素(anti-Müllerian hormone, Amh)在雌雄性别中

的表达差异最大. Sun 等人[60]最近发表了多个尼罗罗

非鱼性别特异性分子标记, 其中一个标记与 LG23 上

Eshel 等人发现的性别决定区(SD)紧密连锁. 从上述

结果推断, 罗非鱼可能有 2 个以上性别决定区, 目前

看来 23 号染色体上的性别决定区的证据较充分. 虹

鳟的性别决定位点被定位在 RT18 连锁群[61], 且该位

点也显著地影响虹鳟的耐热性和体长[62]. 北极红点

鲑(Salvelinus alpinus)[63]、褐鳟(Salmo trutta)[64]和大西

洋鲑[65]的性别决定位点分别被定位在 AC4, BT28 和

AS1 连锁群上. Woram 等人[66]比较了上述 4 种鲑亚科

鱼类的性别决定位点所在的连锁群, 发现性别决定

位点附近的标记序列虽然在 4 种鱼类中比较保守, 但

是标记所在的连锁群却多样化, 表明性别决定区域

经过了重组. Loukovitis 等人[67]在金头鲷第 21 号连锁

群定位了生长和性别决定QTL, 表明在该鱼中这 2个

性状之间的遗传调控具相似的染色体定位. Martínez

等人[68]将大菱鲆性别决定 QTL 定位在 LG5 上, 并推

断出该鱼是 ZW/ZZ 性别决定机制. Viñas 等人[69]同样

将性别决定主效 QTL 定位在大菱鲆的 LG5 上. 种种

证据表明, 鲆的性别决定基因很可能就在第 5 号染色

体上. Song 等人[13]以高密度遗传图谱为基础定位了

半滑舌鳎 7 个性别 QTL, 它们分别位于 LG1f, 14f 和

LG1m上. Chen等人[70]通过基因组测序揭示了半滑舌

鳎的 Z 和 W 性别染色体的进化机制, 并鉴定出一批

性别决定基因(dmrt1 和 neurl3 等), 为鱼类基因组学、

性别决定基因鉴定和性别调控机制等方面的研究提

供了重要参考. 

1.6  抗逆相关 QTL 定位 

最近的实验证据提示, 一些鱼类可能携带有足

够的遗传变异来适应温度和盐度等环境的变化, 例

如, 棘鱼类耐寒性状可能受到强烈的选择[71]. 当降至

最适温度以下, 罗非鱼生长速度也会明显下降甚至

休克、死亡 . Cnaani 等人 [28]利用莫桑比克罗非鱼

(Oreochromis mossambicus) 与 奥 利 亚 罗 非 鱼

(Oreochromis aureus)杂交子二代家系在 LG23 连锁群

上定位了一个与耐低温和个体大小相关的标记 . 

Moen 等人[72]证实, 在罗非鱼 LG23 号上存在耐寒相

关的 QTL. 冷水性的虹鳟对高温环境的耐受能力较

差, Jackson 等人[73]将耐高温 QTL 定位在虹鳟 2 个连

锁群上并获得紧密连锁的 2 个分子标记. Danzmann 等

人[74]进一步发现 1 个微卫星标记 Ssa20.19NUIG 与虹

鳟耐高温性状极显著相关, 且得到 Perry 等人[75]的证

实. Perry 等人[62]随后又发现虹鳟性别标记与体长和

耐高温性均显著相关. Sun和 Liang[76]将 1个与耐寒性

状连锁的标记定位到鲤 LG5 上. Rengmark 等人[77]  

在罗非鱼中鉴定出耐高盐相关的基因. Norman等人[78]

比较了鲑鳟鱼类基因组中耐盐 QTL 的位置, 发现大 

西洋鲑、北极红点鲑和虹鳟耐盐 QTL 分布于 9 个连锁

群上. 

2  鱼类分子育种研究的应用与探讨 

2.1  鱼类分子标记辅助育种研究进展 

近年来已有许多水产动物遗传育种学者开始利

用基因或分子标记作为工具进行亲本选择等分子育

种研究[4]. 鲤是世界性的重要养殖鱼类, 也是中国最

重要的养殖对象之一. 利用亲本间的分子遗传结构

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, 得到了很好的选育结果. 在鲤、鳙

等鱼类中已经证实主效基因优势基因型的富集数量

与生长性状的正相关关系, 基于 QTL 研究结果在纺

锤型镜鲤和长型鲤选育研究中也有较好成效[4]. 以鲤
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为主要研究对象所建立的多位点聚合育种技术, 为

鱼类分子育种技术体系的建立奠定了基础(图 1). 

关于鱼类抗病分子育种, 尽管多数研究目前还

未见实际效果, 但相关研究已在少数水产动物中卓

有成效. 例如, Fuji 等人[42]所发现的与抗淋巴囊肿紧

密连锁的 1个 SSR等位基因, 已大范围地的应用于抗

淋巴囊肿牙鲆品种选育和苗种商业生产和养殖中[43]. 

利用碘泡虫病抗性相关的 MHC 等位基因为标记的银

鲫(Carassius auratus gibelio)抗病分子育种研究已取

得良好进展[79]. 利用 BSA 方法和 QTL 作图鉴定的抗

鳗弧菌抗病相关标记开展牙鲆病抗病分子标记辅助

选育的研究进展良好[80,81]. 

性别特异的分子标记已在一些雌雄差异较大的

养殖鱼类育种中得到应用. 基于人工雌核发育、人工 

 

 

图 1  鱼类分子育种技术的研究策略示意图 
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性转化和 X 和 Y 染色体性别分子标记克隆分离等技

术路线的结合, 开发了 YY 超雄黄颡鱼(Pelteobagrus 

fulvidraco)培育方法, 培育的“黄颡鱼全雄 1 号”已被

应用于商品化生产[82~84]. Chen 等人[85,86]鉴定出半滑

舌鳎的雌性特异 AFLP 标记和性别连锁微卫星标记, 

使雌性鱼在生长早期就能够被鉴定出来。尼罗罗非鱼

的性别决定位点和分子标记的定位结果已基本得到

确认 [59,60], 其性别标记辅助育种的商业化应用可能

为期不远. 

2.2  鱼类分子育种研究发展方向的探讨 

作为高蛋白的健康食物, 水产品已得到人类的

广泛关注与认同, 近年来世界水产品的消耗量逐年

上升. 目前人类对水产品的需求主要依赖于人工养

殖, 如草鱼、鲢、鳙、鲤、鲫、虹鳟、罗非鱼及沟鲶

等养殖鱼类约占全世界养殖鱼类总量的 2/3. 然而, 

经过多年的人工繁殖和人工养殖, 许多养殖种类出

现了个体小型化、抗逆性下降、病害日益频繁等现象, 

迫切需要进行选育和遗传改良. 目前为止, 已对超过

60 种鱼类和贝类进行了选育研究, 选育性状主要集

中在生长相关的体质量性状, 抗病和抗逆性状也受

到较多关注. 但是其他一些经济性状, 如饲料转化

率、品质(如肌间刺)等, 可能由于性状表型观察和测

量较困难等原因, 目前在鱼类中的报道还很少. 希望

鱼类遗传育种学者更加关注这些重要的经济性状 , 

对其进行深入的遗传解析, 为更好地改良鱼类的综

合经济性状提供理论和技术基础. 

半滑舌鳎和鲤的全基因组测序和基因组组装已

经由中国水产科学研究院完成 [70,87]. 在中国水产科

学研究院黑龙江水产研究所和中国科学院水生生物

研究所等单位共同努力下, 在各类鲤品系和群体中

获得生长相关的 QTL 和分子标记达上百个之多, 也

发掘了鲤免疫和抗病以及耐寒相关的基因与分子标

记. 半滑舌鳎性别决定和生长性状相关 QTL 已得到

定位, 加上性别染色体序列的测序组装完成, 为半滑

舌鳎分子育种和单性育种的研究与应用奠定了坚实

基础. 也有不少国外学者集中在鲑鳟鱼类和牙鲆等

少数养殖种类中的 QTL 定位报道，但 QTL 精细定位

的研究报道还比较少. QTL 分析一般把影响性状的位

点定位在连锁群的某一区间, 当然与这些区间紧密

连锁的分子标记可直接用于分子辅助育种; 但更精

细的方法是需要挖掘位于 QTL 区间内的基因, 然后

在群体内寻找基因内的 SNP, 最后利用这些 SNP 标

记用于分子标记辅助育种上 , 实现从 QTL 到

QTN(quantitative trait nucleotide)转移[88]. 一般认为, 

在置信区间内可作为影响目标性状的候选基因应符

合以下条件: (ⅰ) 该基因的生理功能已经被发现, 并

且被认为是影响目标性状的因素之一; (ⅱ) 在其他

物种中该基因有过转基因或基因敲除等基因功能方

面的研究; (ⅲ) 该基因能够在影响目标性状的组织

器官中大量表达; (ⅳ) 该基因在机体发育的整个时

期都参与影响目标性状的调控. 发掘出影响目标性

状的候选基因之后还要继续进行验证, 只有经过验

证的基因变异位点才可以作为主效基因分子标记用

于分子育种或分子设计育种. 

基于连锁分析的 QTL 区间作图等定位分析方法

虽然能在鱼类全基因组范围检测目标性状的 QTL 位

点, 但它们一般使用家系材料, 有可能使得 QTL 研

究结果在其他群体中不容易得到验证. 连锁不平衡

定位一般以自然群体为材料, 且同时可用作许多性

状的 QTL 定位分析. LD 作图是一种基于 LD 将遗传

变异与目标性状表型建立关联性的技术, 具有更广

泛的遗传变异和分辨率较高等优势[89]. 连锁不平衡

分析是对基因(或已定位的高分辨率 QTL)的功能进

行鉴定的有效方法. DNA 测序技术和高通量 SNP 分

析技术的发展, 使利用该方法进行优异基因的发掘

成为了可能. 性别决定、抗病(抗逆)和生长等性状, 

在一些鱼类中可能是在相同或临近的 QTL 区域. 因

此要加强对那些具有多种性状遗传效应的 QTL 区域

的精细解析, 利用 LD 关联分析和比较基因组分析等

手段从各种育种材料中发掘优异基因和等位变异用

于分子育种研究. 

对于尚无连锁图谱或连锁图谱密度较低的物种, 

利用候选基因关联分析[90]和 BSA 也是快速获得与目

标性状基因连锁分子标记的有效方法. 在水产动物

中利用 BSA 法定位性别和抗病基因标记的研究已有

报道[34,91], 但利用 BSA 法发掘生长等性状的基因和

相关标记的研究还较少. 今后应加强 BSA 技术在

eQTL 和生长等性状基因标记的发掘研究, 尤其是

BSA 法与高通量测序方法的结合使用. 

GWAS 技术是发掘性状相关基因和等位变异的

重要手段之一. 由于 GWAS 的开展有赖于物种全基

因组范围大量分子标记的开发和分型, 且目前重测

序成本还很高, 因此目前利用 GWAS 对复杂性状进
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行遗传解析的报道还主要集中在人类. 值得庆幸的

是, 多种重要养殖鱼类的全基因组测序已经完成或

正接近完成, 相信在不久的将来, 随着重测序成本的

进一步降低, GWAS 方法将会逐步应用于鱼类重要经

济性状的解析中. 

随着影响目标性状的遗传变异的大量发现, 近

10 年来科学家提出分子设计育种的概念. 分子设计

育种就是整合存在不同品种中的有利基因和遗传变

异, 为农业生产提供新品种[2]. 中国科学院学者也提

出了“分子模块设计育种”的新型育种理念, 以期建

立面向未来的新一代生物育种技术. 分子设计或分

子模块设计育种是基于生物大分子三维结构的分子

对接、分子模拟以及分子设计技术, 通过计算机分

析、整合、筛选和模拟选出最佳育种方案或途径, 即

品种的虚拟设计育种[92]. 在水稻(Oryza sativa L.)、小

麦(Triticum aestivum L.)等主要农作物中已经率先启

动了分子设计育种研究, 旨在通过培育出产量和抗

性较高的超级品种. 随着鱼类基因组学的发展、大量

QTL 定位结果和等位变异的发掘与验证, 在各种组

学信息和分子模块元件不断丰富的基础上, 中国经

济鱼类分子设计育种实践的前景光明, 在不久的将

来取得育种成效也是完全可预期的. 
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